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Complete genomes of HIV-1, HIV-2, and SIV sequences are represented in the alignment as
follows:

HIV-1: One sequence per subtype from M, N, and O groups and CRFs 1-4
HIV-2: Three A, two B, one G and one yet unclassified sequence
SIV: Sequences from viruses infecting Chimpanzees, Pan troglodytes troglodytes and P.t.

schweinfurtii (cpz); the subspecies of African green monkeys, also known as Savannah monkeys,
Chlorocebus (previously Cercopithecus) aethiops aethiops (gri), C.a. pygerythrus (ver), C.a. tantalus
(tan) and C.a. sabaeus (sab); Drill-mangabeys including Sooty mangabeys,  Cercocebus atys (smm) and
Macaques infected with sooty mangabey virus (mac, stm, mne), and Red-capped mangabey, C. torquatus
(rcm); Mandrills, Madrillus sphinxs (mnd-1, mnd-2) and Drills, M. leucophaeus (drl); L’Hoest monkeys,
Cercopithecus l’hoesti l’hoesti (lst) and Sun-tailed monkey, C.l’h. solatus (sun); Mona monkeys, C.
mona mona (mon) and Dent's monkey, C.m. denti (den); De Brazza's monkey, C. neglectus (deb); Greater
Spot-nosed monkey, C. nictitans nictitans (gsn); Moustached monkey, C. cephus cephus (mus); Syke's
monkey, C. albogularis (syk); and Guereza colobus monkeys, Colobus guereza (col).

There are currently 907 primate lentivirus sequences greater than 5,000 bases long in our database,
and the majority (884) of them are longer than 7,000 bases.  The 907 longer than 5,000 bases are mostly
HIV-1 M group viruses:

803 are HIV-1 (775 M, 25 O, 3 N group)
25 are HIV-2
70 are SIVs (19 SIVsmm, 8 SIVmac, 7 SIVcpz)
7 are SHIV
2 are synthetic DNA

For the Primate lentivirus complete genome DNA alignment, one of each of the major subtypes of
the HIV-1 M group was chosen, plus one N group and 2 O group sequences. Six of the 7 SIVcpz were
included, SIVcpz-CAM5 was not included because it is quite similar to CAM3. Two HIV-2 A group and
2 HIV-2 B group were included along with the single genomes sequenced to date for HIV-2 G and HIV-
2 U. Five SIVsmm genomes (mac, smm, mne, stm) were included in this alignment and more are available
in the HIV-2/SIVsmm alignment.  For the rest of the SIVs, all complete genomes were included. The
principle in deciding which sequences to include in this alignment was to provide a representative
sampling of all primate lentiviruses which have had complete or nearly complete genomes sequenced.
Many HIV-1, HIV-2, SIVsmm and SIVmac genomes were not included, but they can be found in the HIV-
1/SIVcpz and HIV-2/SIVsmm alignments.

Table 1 lists the sequence name, accession number, isolation country, first author, and publication
for each of the sequences in this alignment. These genomes represent the full genome breadth of diversity
discovered to date in the primate lentivirus lineage. There are, however, more sequences from shorter and
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partial genome and gene sequences available from some more simian species, but these are not included
in this alignment because they are too short. They are available through our search interface and some are
in the protein alignments in section VII. Non-primate lentiviruses such as equine infectious anemia virus
(EIAV) and caprine arthritis/encephalitis virus (CAEV) are more distantly related to each other and to
the primate lentiviruses, and are not included in this alignment.

The tree in Figure 1 is a disclaimer of the apparent phylogenetic relationships between the PLVs.
As has been pointed out by several authors, several of the PLV sequences appear to be recombinant. For
instance, SIVrcm has been shown to display discordant clustering in different genomic regions (Beer et
al., 2001), SIVcpz has been described to have hybrid origins (Bailes et al., 2003), and SIVsab was
described as mosaic already ten years ago (Jin et al., 1994). As can be seen in Figure 1, trees based on
gag, pol and env gene sequences differ in their cladistic classification of the PLVs. The topology shown
is derived from the complete genome alignment in this section and the thin line arrows indicate alternative
clusterings as inferred in gag, pol and env gene trees. Note that this is not intended to be an exhaustive
analysis of potential recombination, but merely a display of the problematic relationships among PLVs.
The direction of the arrows is in most cases arbitrary and does not indicate direction of potential crossover
events or cross species transmissions. Although important, similar problems within the HIVs, such as the
recombinant structure of HIV-1 group N genomes (Roques et al., 2004) and the multiphyletic histories
of the CRFs, are not shown in Figure 1. The resulting network structure is likely the result of multiple
reasons, including true recombination between SIVs, lack of appropriate parental representatives, effects
of mutational rate differences, possible convergent evolution, and inadequate phylogenetic reconstruc-
tion methods. For instance, early attempts to describe mosaic structures of some SIVs has been revised
when virus from other simian species have become available. Also note that even though bootstrap
support is strong for many clusters, sequences within those clusters are involved in conflicting topologies,
and is thus not a method to reveal uncertainties resulting from any of these problems.  Therefore, any tree
containing PLV sequences should be interpreted with caution. Recently, several reviews and analyses on
the PLVs have been published (e.g., Bailes et al., 2002; Clewley, 2004; Foley, 2000; Peeters and
Courgnaud, 2002; Salemi et al., 2003).

The tree in Figure 1, as well as the separate gag, pol and env gene trees and the gapstripped
alignments the trees were calculated from are available at our website, http://www.hiv.lanl.gov.

The alignment was based on the previous version published last year, by a hidden Markov model
using HMMER and manual editing using the programs BioEdit and Se-Al. It is codon-aligned, meaning
that the correct translation reading frame has been maintained as much as possible; in the case of
overlapping frames, obviously one will not translate correctly. We have tried to “reset” the alignment so
that each new gene starts in the first frame; this means in some places empty columns have been inserted.
The annotation is unchanged from last year’s compendium. The HIV-2/SIVsmm vpx gene is postulated
to be a duplication of the vpr gene (Tristem et al., 1990) and thus there may be two alternative alignments
of this region of the genome, as there are for the duplicated stem-loops of the TAR element.

The annotation is based on known protein coding regions in HIV-1 and on annotations found in SIV
sequence database entries.  The protein cleavage sites that create Gag p17, Gag p24 and other mature
peptides from the Gag and Gag-Pol precursor polyproteins have been experimentally determined for
HIV-1 and at least one strain of HIV-2, the study of analogous cleavages in SIV polyproteins have not
been published. Two representative genomes have been translated; HIV-1 subtype B strain HXB2, and
SMM-239. The translations are provided as a visual aid for finding landmarks in the genomes.
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Figure 1. Genetic relationships among Primate Lentiviruses (PLVs). The tree shows the inferred relationships in the
following PLV complete genome alignment. The thin line arrows indicate the main differences inferred from the gag, pol
and env gene fragments from the same alignment. Dashed tree branches indicate inferred positions for known
recombinant HIV-1 circulating forms. The resulting network should therefore not be interpreted as a singular
phylogenetic history of the PLVs. Asterisks indicate bootstrap support ≥70% in the complete alignment. The scale bar
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at the bottom shows genetic distance according to a F84 model with relative rates. The tree shown was
constructed from a gapstripped version of the DNA alignment in this section of the compendium, leaving
5327 unambiguously aligned positions. A neighbor-joining tree, calculated using DNADIST (F84 model)
and NEIGHBOR in the PHYLIP package, was used as a guide to calculate relative site rates. The relative
site rates were estimated using a generalized version of DNArates (Korber et al., 2000) with eight
categories (0.133; 0.287; 2.373; 6.826; 19.634; 56.472; and 115.653). Finally, these rates were given
to fastDNAml (version 1.2.2) and a maximum likelihood tree was inferred from the gapstripped alignment
(transition/transversion ratio = 2). The tree space was searched by both Jumble and Global Rearrangements
(G 3 3). Bootstrap support was calculated using SEQBOOT with the above 8 rate categories on 1000
resampled sets, and DNADIST and NEIGHBOR in PHYLIP (version 3.6.2). The separate gag, pol and
env alignments were created using a new version of GeneCutter (see www.hiv.lanl.gov) and trees were
calculated the same way as in the complete alignment with optimized site rates (not shown). The Colobus
SIVcol sequence, which is the most divergent PLV sequence, was used as outgroup to visualize the tree
using TreeEdit (version1.0) and Adobe Illustrator.
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Table 1: Table of Primate Lentivirus (PLV) Sequences in the Complete Genome Alignments

Name Accession Country Author Reference

H1B.FR.83.HXB2 K03455 France Wong-Staal, F Nature 313(6000):277–84 (1985)
H1A1.UG.85.U455 M62320 Uganda Oram, JD ARHR 6(9):1073–8 (1990)
H1B.US.90.WEAU160 U21135 U.S.A. Tozser, J FEBS Lett 281(1–2); 77–80 (1991)
H1C.ET.86.ETH2220 U46016 Ethiopia Salminen, MO ARHR 12(14):1329–39 (1996)
H1D.CD.84.84ZR085 U88822 D.R.C. Gao, F J Virol 72(7):5680–98 (1998)
H1F1.BE.93.VI850 AF077336 Belgium Laukkanen, T Virology 269(1):95–104 (2000)
H1G.SE.93.SE6165 AF061642 Sweden Laukkanen, T Virology 247(1):22–31 (1998)
H1H.CF.90.056 AF005496 C.A.R. Murphy, E ARHR 9(10):997–1006 (1993)
H1J.SE.93.SE7887 AF082394 Sweden Laukkanen, T ARHR 15(3):293–7 (1999)
H1K.CM.96.MP535 AJ249239 Cameroon Peeters, M ARHR 16(2):139–51 (2000)
H101_AE.TH.90.CM240 U54771 Thailand Laukkanen, T J Virol 70(9):5935–43 (1996)
H102_AG.NG.-.IBNG L39106 Nigeria Howard, TM ARHR 10(12):1755–7 (1994)
H1N.CM.95.YBF30 AJ006022 Cameroon Simon, F Nat Med 4(9):1032–7 (1998)
H1O.BE.87.ANT70 L20587 Belgium Vanden Haesevelde, M J Virol 68(3):1586–96 (1994)
H1O.CM.91.MVP5180 L20571 Cameroon Gurtler, LG J Virol 68(3):1581–5 (1994)
CPZ.CD.-.ANT U42720 D.R.C. Vanden Haesevelde, M Virology 221(2):346–50 (1996)
CPZ.CM.-.CAM3 AF115393 Cameroon Corbet, S J Virol 74(1):529–34 (2000)
CPZ.GA.88.GAB2 AF382828 Gabon Gao, F Unpublished
CPZ.GA.-.CPZGAB X52154 Gabon Huet, T Nature 345(6273):356–9 (1990)
CPZ.US.85.CPZUS AF103818 U.S.A. Gao, F Nature 397(6718):436–41 (1999)
CPZ.TZ.-.TAN1 AF447763 Tanzania Santiago, ML J Virol 77(3):2233–2242 (2003)
H2A.GW.-.ALI AF082339 Guinea-bissau Azevedo-Pereira, JM Unpublished
H2A.DE.-.BEN M30502 Germany Kirchhoff, F Virology 177(1):305–11 (1990)
H2A.SN.-.ST M31113 Senegal Kumar, P J Virol 64(2):890–901 (1990)
H2B.GH.86.D205 X16109 Ghana Dietrich, U Nature 342(6252):948–50 (1989)
H2B.CI.-.EHO U27200 Cote d’ivoire Rey-Cuille, MA Virology 202(1):471–6 (1994)
H2G.CI.-.ABT96 AF208027 Cote d’ivoire Brennan, CA ARHR 13(5):401–4 (1997)
H2U.FR.96.12034 AY530889 France Damond, F ARHR 20(6):666–672 (2004)
MAC.US.-.239 M33262 U.S.A. Kestler, H Science 248(4959):1109–12 (1990)
SMM.SL.92.SL92B AF334679 Sierra Leone Chen, Z J Virol 70(6):3617–27 (1996)
SMM.US.-.H9 M80194 U.S.A. Courgnaud, V J Virol 66(1):414–9 (1992)
STM.US.-.STM M83293 U.S.A. Novembre, FJ Virology 186(2):783–7 (1992)
SAB.SN.-.SAB1C U04005 Senegal Jin, MJ EMBO J 13(12):2935–47 (1994)
TAN.UG.-.TAN1 U58991 Uganda Stivahtis, GL Virology 228(2):394–9 (1997)
VER.KE.-.AGM155 M29975 Kenya Johnson, PR J Virol 64(3):1086–92 (1990)
VER.KE.-.9063 L40990 Kenya Hirsch, VM J Virol 69(2):955–67 (1995)
VER.DE.-.AGM3 M30931 Germany Baier, M Virology 176(1):216–21 (1990)
VER.KE.-.TYO1 X07805 Kenya Fukasawa, M Nature 333(6172):457–61 (1988)
COL.CM.-.CGU1 AF301156 Cameroon Courgnaud, V J Virol 75(2):857–66 (2001)
DEN.CD.-.CD1 AJ580407 D.R.C. Saragosti, S Unpublished
GRV.ET.-.GRI_677 M66437 Ethiopia Fomsgaard, A Virology 182(1):397–402 (1991)
GSN.CM.99.CN166 AF468659 Cameroon Courgnaud, V J Virol 76(16):8298–309 (2002)
GSN.CM.99.CN71 AF468658 Cameroon Courgnaud, V J Virol 76(16):8298–309 (2002)
DRL.-.x.FAO AY159321 Hu, J J Virol 77(8):4867–4880 (2003)
RCM.GA.-.GAB1 AF382829 Gabon Gao, F Science 300(5626); 1713 (2003)
RCM.NG.-.NG411 AF349680 Nigeria Beer, BE J Virol 75(24):12014–27 (2001)
MND-2.-.-.5440 AY159322 Hu, J J Virol 77(8):4867–4880 (2003)
MND-2.CM.98.CM16 AF367411 Cameroon Takehisa, J ARHR 17(12):1143–54 (2001)
MND-2.GA.-.M14 AF328295 Gabon Souquiere, S J Virol 75(15):7086–96 (2001)
MNE.US.-.MNE027 U79412 U.S.A. Kimata, JT J Virol 72(1):245–56 (1998)
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LST.CD.88.447 AF188114 D.R.C. Beer, BE J Virol 74(8):3892–8 (2000)
LST.CD.88.485 AF188115 D.R.C. Beer, BE J Virol 74(8):3892–8 (2000)
LST.CD.88.524 AF188116 D.R.C. Beer, BE J Virol 74(8):3892–8 (2000)
LST.KE.-.lho7 AF075269 Kenya Hirsch, VM J Virol 73(2):1036–45 (1999)
SUN.GA.98.L14 AF131870 Gabon Beer, BE J Virol 73(9):7734–44 (1999)
MND-1.GA.-.MNDGB1 M27470 Gabon Tsujimoto, H Nature 341(6242):539–41 (1989)
MON.CM.99.L1 AY340701 Cameroon Courgnaud, V J Virol 77(23):12523–12534 (2003)
MON.NG.-.NG1 AJ549283 Nigeria Barlow, KL J Virol 77(12):6879–88 (2003)
MUS.CM.01.1085 AY340700 Cameroon Courgnaud, V J Virol 77(23):12523–12534 (2003)
DEB.CM.99.CM40 AY523865 Cameroon Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14):7748–7762 (2004)
DEB.CM.99.CM5 AY523866 Cameroon Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14):7748–7762 (2004)
SYK.KE.-.KE51 AY523867 Kenya Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14):7748–7762 (2004)
SYK.KE.-.SYK173 L06042 Kenya Hirsch, VM J Virol 67(3):1517–28 (1993)
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                     / 5' LTR U3 start
H1B.FR.83.HXB2      .TGGAAGGGCTAATTCACTCCCAACGAAGACAAGATATCCTTGATCTGTGGATCTACCACACACAAGGCTACTTCCCTGATTAGCAGAACTACACACCAGGGCCAGGGATCAGATATCCACTGACCTTTG    129

H1A1.UG.85.U455     ..................................................................................................................................      0
H1B.US.90.WEAU160   .--------------T--------AA-------------------------G------------------T-----------G--------------------------CT-----C------TG-----    129
H1C.ET.86.ETH2220   ..................................................................................................................................      0
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................      0
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................      0
H1G.SE.93.SE6165    ..................................................................................................................................      0
H1H.CF.90.056       ..................................................................................................................................      0
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................................................................      0
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 ..................................................................................................................................      0
H102_AG.NG.-.IBNG   ..................................................................................................................................      0
H1N.CM.95.YBF30     ..................................................................................................................................      0
H1O.BE.87.ANT70     C--------T-----T-------TAA----GC---A-----G-----T---G-G--TA----T--G--A-T-----------G------------------A-----A-C---G-TC--------A----    130
H1O.CM.91.MVP5180   C----T---T-----T-------TAAG---GC---A-----G-----C-----A--T-----T--G--A-T-----------G----TGT--------G--A-----ACCT----TC--------A----    130

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................      0
CPZ.CM.-.CAM3       ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.88.GAB2      ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.-.CPZGAB     .--------T--G--T-----AGGA----------G--------C--C---G----T-------------T---------C-G-------------A----A-----A-CA----TC-----CTGT----    129
CPZ.US.85.CPZUS     .--------T--G--T-T---AG-A----------G-----A-----C---G-T-----T--------AAT---------C-G------T-----C--------T--AG-A--------C--A--A-A--    129
CPZ.TZ.-.TAN1       ..................................................................................................................................      0

H2A.GW.-.ALI        .--------A-GT--T--AGTG-GA-------TAGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G----GATAA-T--A----G---------T--T-AT--------A--A--G--C--GA--TT-----    129
H2A.DE.-.BEN        .--C-----A-GT--T--AGTAGGA-G-----TAGA-----A--CA-A-ACC-AG-AA-AGAGG----GATAA-A--A----G------T--T--T-AT--------AG-A--G--C---A--TA---C-    129
H2A.SN.-.ST         ..................................................................................................................................      0
H2B.GH.86.D205      .--------A-GTA-T-TAGTG-GA-------CAGA--AT-A--CACA-ATT-TG-GA-TGA-G-----ATTG-GT---GC-G---A-----T--T-AT-----------A--GC----CAAATA-----    129
H2B.CI.-.EHO        .--------A-TT-CT-TAGTG-GA----G--TA-A--A--A--CACA-ACT-AG-AA-TGA-G-----ATTG-GT---GA-G--------------AT--------AG-A--------CAA-TT-----    129
H2G.CI.-.ABT96      ..................................................................................................................................      0
H2U.FR.96.12034     ..................................................................................................................................      0

MAC.US.-.239        .--------A-TTA-T--AGTGC-A-------TAGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-A-A--A----G----G-T-----CT----A-----A--T-----C---AA---A----    129

SMM.SL.92.SL92B     ..................................................................................................................................      0
SMM.US.-.H9         ..................................................................................................................................      0

STM.US.-.STM        ..................................................................................................................................      0

SAB.SN.-.SAB1C      .--------A-TTA-T--AGTG--A-G---A-GA-G---T-G-----C-ATGCTCTTA-TGAGTGG---ATAG-AGA--GA-G------T--T---GAT--------T-C---G--C---AA-TG-----    129

TAN.UG.-.TAN1       .----G--CA--TA-TGG--A-C-AAG---G-GC-A-----GA----C-ATGC-CTAA-TGA-TGG---ATTA-AGA-----G---AGCA--TT-C--T--------C-C---GA-G--C-GATG---C-    129

VER.KE.-.AGM155     .----T---A-TTA-T-----G-TA-G---A-TA-G------A------ATGC-CT-A-TGA-TGG--AAT-A-TGA-----G-A-CGCA-GGT--AA---A--T-----A-----C--GAG-TG-----    129
VER.KE.-.9063       .----T---A-TTA-T-----G--A-G--GA-TAGA-----CA-C----ATGCTCTTA-TGA-TGG--AAT-A-TGA-----G-A-CGC--GGT--A----A-----CG-A--------C-GCTG-----    129
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................................      0
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................................      0

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................      0

DEN.CD.-.CD1        ..................................................................................................................................      0

GRV.ET.-.GRI_677    .----T---A--TA-T----TG--A-----G--A-G-----GA--T---ATGC--TGA--GAGTGG--AATAA-AGA-----G---AGCT---T-------C--G-----A--G--C--GAGAGT-----    129

GSN.CM.99.CN166     ..................................................................................................................................      0
GSN.CM.99.CN71      ..................................................................................................................................      0

DRL.-.-.FAO         ..................................................................................................................................      0

RCM.GA.-.GAB1       ..................................................................................................................................      0
RCM.NG.-.NG411      ..................................................................................................................................      0

MND-2.-.-.5440      ..................................................................................................................................      0
MND-2.CM.98.CM16    ..................................................................................................................................      0
MND-2.GA.-.M14      ..................................................................................................................................      0

MNE.US.-.MNE027     ..................................................................................................................................      0

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       .-----------TA-TGG-----GA-------G--C---T-AAT---C-ACTGTG-GA-TGAGTGG--TCT-A-TGGA--C-TCAT----------GAT--A-----A-CA-----C--T-----A----    129

SUN.GA.98.L14       .----------CTGGT-----AG-ACC---G----A---T-G---T---ATGCAG-AA-TGAGTGG----T-A-AA---GC-G---AG-T-----CAA------T--AG-G---------AA-G------    129

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................................................................................................................................      0

MON.CM.99.L1        ..................................................................................................................................      0
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      ..................................................................................................................................      0

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................      0
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................      0

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................      0
SYK.KE.-.SYK173     ........................................................................................................---A-C-C-G--C--GT-A-T-----     26
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H1B.FR.83.HXB2      GATGGTGCTACAAGCTAGTACCAGTTGAGCCAGAGAAGTTAGAAGAA...GCCAACAAAGGAGAGAACACCAGCTTGTTACACCCTGTGAGC......CTGCATGGAATGGATGACCCGGAGAGAGAAGT    250

H1A1.UG.85.U455     ..................................................................................................................................      0
H1B.US.90.WEAU160   ---------T---------------G--A---------G--------...--T--TG------------A----------------A-----......--------G----------AT----A------    250
H1C.ET.86.ETH2220   ..................................................................................................................................      0
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................      0
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................      0
H1G.SE.93.SE6165    ..................................................................................................................................      0
H1H.CF.90.056       ..................................................................................................................................      0
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................................................................      0
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 ..................................................................................................................................      0
H102_AG.NG.-.IBNG   ..................................................................................................................................      0
H1N.CM.95.YBF30     ..................................................................................................................................      0
H1O.BE.87.ANT70     ------TG-TT--A-----------GTCAGA---AG--GC----AG-CTA-GAG-T-C-T-T----GGG-T-ATC-CC-G--T--A-CAT-T......GCC------T-T--A--TA-AC-T-A----A-    254
H1O.CM.91.MVP5180   ------TG-TT--A--G--------GTCAG----AG--GC---GAG-CTG-GT--T-C-AAT--AG-TG-T--TC-TC----T--A-CTT-T......AAT------GCT--G--TG-AC-CG-G--GA-    254

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................      0
CPZ.CM.-.CAM3       ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.88.GAB2      ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---------T---A-----G--CC-GACAGAG---C--G-----C--...-----TG-------T----A-T--C----G--T--CA-AT-T......-A------G-----A--TGA---C-A---G--    250
CPZ.US.85.CPZUS     -GC------TT---T----C--TC-CACAGA----G-AG----GCGG...-----T----------C--A--TAC--C-G-----CA--T--......-A------------A--TGAAC-TG-C-----    250
CPZ.TZ.-.TAN1       ..................................................................................................................................      0

H2A.GW.-.ALI        -G---CTG-GG--------------A--T......GTCCC-C-----...-GGG-GG-CACT----CTCA-T--C--C-------A--ACAA......ACAAGCA-GCAT------A--C-TG-G--GAC    244
H2A.DE.-.BEN        -G---CTG-GG---------T----A--A......CTC-C-C----G...--AG-GG---AT---GC--A-T----AG-------A-CACAA......ACAAGCA--CAT-----TGA-C-TG-G--GAC    244
H2A.SN.-.ST         ..................................................................................................................................      0
H2B.GH.86.D205      -T---CTG-GG-----G--------A---...-T-CCAGC--CGACC...CGAG-GG-G-AG--A-C-CATT--C-AA-G-----G-CACAG......A-CTCCTC-TG-------ATCC-TG-G--GAC    247
H2B.CI.-.EHO        -C---CTA-GG--------G---A-AA-T......-T-A---C----...C-AG-GG-C-AG--A-C-CATT-TC--G-G--T--A-CACAG......ACCTCC-C-TG---------CC-CGA---GAC    244
H2G.CI.-.ABT96      ..................................................................................................................................      0
H2U.FR.96.12034     ..................................................................................................................................      0

MAC.US.-.239        -C---CTA-GG--AT----C--T--AA-T......GTA-C---T--G...--AC-GG-G-AT---G-GCATTAT--AA-G--T--A-CTCAA......ACTTCCCAGTG---------TTG-G----G--    244

SMM.SL.92.SL92B     ..................................................................................................................................      0
SMM.US.-.H9         ..................................................................................................................................      0

STM.US.-.STM        ..................................................................................................................................      0

SAB.SN.-.SAB1C      ---------TT--A--G-----T--G--C......CT--C---G--G...--T--G--TA-T------CA-T--C--C-G--T----CTCAA......G--GCCTATGA-------G-CTG--A---GAC    244

TAN.UG.-.TAN1       -C-TT----TTG--T----G--G--A--T......GTC-CCC-G---...---C-GG-T-AG...-GACA-T-T---C-C-------CCCAG......A-TG-AT-GGAAAGC-----TTG--A---GAC    241

VER.KE.-.AGM155     -C-TC----T------------G----CC......CT-CAT--G---...--AG-A-C-T-T--A-GGCATT-----G-------A-CACAACTGCATGAAG-CCCTGAT-G-ATAAATC-TG-----A-    250
VER.KE.-.9063       -C-TT----T------------G--A---......-T-CAT-----G...--AG-G-CCT-T----GACATTA----GCG--T----CACAAATAAAAGA-G-CCCCGAT-GCAT-AGTC-TG----GAC    250
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................................      0
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................................      0

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................      0

DEN.CD.-.CD1        ..................................................................................................................................      0

GRV.ET.-.GRI_677    -C-TC----TT--------C-----G--C......CT-CAT--G--G...--ACG---CT-T----GACA-T-TC--A-G--T--A-CACAGATGGGGGAAG--CCTGAT-GAATAGATC-TG-------    250

GSN.CM.99.CN166     ..................................................................................................................................      0
GSN.CM.99.CN71      ..................................................................................................................................      0

DRL.-.-.FAO         ..................................................................................................................................      0

RCM.GA.-.GAB1       ..................................................................................................................................      0
RCM.NG.-.NG411      ..................................................................................................................................      0

MND-2.-.-.5440      ..................................................................................................................................      0
MND-2.CM.98.CM16    ..................................................................................................................................      0
MND-2.GA.-.M14      ..................................................................................................................................      0

MNE.US.-.MNE027     ..................................................................................................................................      0

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       ------TG-GGC--T---A------G-CT...TGTG-TGAGT-TA--...-ATCC-TC--AT----CACAAT--C-T--G--TT-AAGCCAG......---GGG-TCC----A-----CTG-G----GAG    247

SUN.GA.98.L14       -C---CTA-GG-------C------CACC...ATTG-TGA---CAGG...-ATCCT--TCATCCTTGTCAAGC-C-AC-G--TT-CAGCCAG......-AAGGG-TT-AT--A-----TTG-G----GAG    247

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................................................................................................................................      0

MON.CM.99.L1        ..................................................................................................................................      0
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      ..................................................................................................................................      0

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................      0
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................      0

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................      0
SYK.KE.-.SYK173     ------TA-GGG-A-----T---AA----......-TAGAG-G-TGC...TTGG-GT-T-AG-----T--ACT-C-CC-C--T--A-CCTCT.........GGGAC-GG---GTT-GAAC-TG-G--GAA    138
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                                                                                     |- TCF-1 alpha -|
H1B.FR.83.HXB2      GTTAGAGTGGAGGTTTGACAGCCGCCTAGCATTTCATCACATGGCCCGAGAGCTGCATCCGGAGTAC...TTCAAGAACTGC........................TGACA...................    334

H1A1.UG.85.U455     ..................................................................................................................................      0
H1B.US.90.WEAU160   A---AT-----A----------AAA---------------G-A------------------------...--T--AG-----...........................TGACA................    334
H1C.ET.86.ETH2220   ..................................................................................................................................      0
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................      0
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................      0
H1G.SE.93.SE6165    ..................................................................................................................................      0
H1H.CF.90.056       ..................................................................................................................................      0
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................................................................      0
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 ..................................................................................................................................      0
H102_AG.NG.-.IBNG   ..................................................................................................................................      0
H1N.CM.95.YBF30     ..................................................................................................................................      0
H1O.BE.87.ANT70     AC-GAT-----A------T--ATCT----GCAACACC--TG-T--TATGATAACT--C--A---CT-...---C----G..............................G-CTAAAAACTGC........    343
H1O.CM.91.MVP5180   AC--A-A---CA------T--ATCAT---GC--AACA--T--A----TGC-AAA---C--A---CT-...---CCC--G..............................T-ACTGACACTGC........    343

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................      0
CPZ.CM.-.CAM3       ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.88.GAB2      ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.-.CPZGAB     C--G-TC---C-C---------A-G--G--C--AAGA--T--T---A----A-AA------------...-A---AG--...........................----TTTAG...............    335
CPZ.US.85.CPZUS     C---ATC---CA--------CTGAA--G--TCGGAGA----GA--TAA------------A------...---CG----...........................---.....................    329
CPZ.TZ.-.TAN1       ..................................................................................................................................      0

H2A.GW.-.ALI        A----TT-----A------CCTAAG--G--TCA-G--T---AA---TTTATT--A--C--A---G-A...--TGG-T--AAG...TCAGGCCTGCCAGAAGATGAG--GA-GGCAAGACTGAAAGCAAGA    368
H2A.DE.-.BEN        A----T----CA-------TC-ATG--G--C-A-A-CT---A----TTCACT---T-C--A--AG-G...--TGG-C--AAG...TCAGGATTGCCAGAGAAAGAA--GA-GGCAAAACTGAAAGCAAGA    368
H2A.SN.-.ST         ..................................................................................................................................      0
H2B.GH.86.D205      TC-TATC---CA------TTC--T---G----A-G--T-TG----TTTCA-TAG-TT---A--AG-G...---GG-T--CAG...TCAGGGCTACCAGAGGAGGAG--GA-GGCTAGACTAAAAGCAAGA    371
H2B.CI.-.EHO        CC-T-TC---CA-------TC--T--------A-G-CT-TG-----TTCAGCAG-TTC--A---G-G...--TGG-T-TCAG...TCAGGAATGCCAGAGAAAGAG--GA-GGCTAAACTGAGAGCAAGA    368
H2G.CI.-.ABT96      ..................................................................................................................................      0
H2U.FR.96.12034     ..................................................................................................................................      0

MAC.US.-.239        TC---CA----A------TCCAACT--G--C-ACAC-T-TGA---ATAT-TTAGAT-C--A--AG-GT..--GG-AGCAA-T......CAGGCCTGTCAGAGGAAGA-GTTAGAAGAAGGCTAACCGC..    364

SMM.SL.92.SL92B     ..................................................................................................................................      0
SMM.US.-.H9         ..................................................................................................................................      0

STM.US.-.STM        ..........................................................................................TGGAAGGGATTTATTACAGTGAGA.GAAGGCTAACCGC..     37

SAB.SN.-.SAB1C      CC-G-T-----A-------CCA-TA------G-GG-CT-TG-T--TT-GAG------C--A---C-G...G-GCC-TCAGCA...CAAGGCTAACCACAAAACCACATC-TATG................    352

TAN.UG.-.TAN1       A--G-T-----AA---...............AA--CA-T-C-A--AGTTC--TACA-C-----CAG-...--T...--GGA-...ATGCATGGTCTTGTTAAGAGGAAGT-GCCTAACCGCAGGCTTGCG    347

VER.KE.-.AGM155     A--G-CA----A------T...............-CAATGT----TGTTC--TACG-C--CTCAAGG...GAGT-CTTTACAGACTTATATTCAACAGTTGGTACAG--A-CTAGCCGACCACAGGCTTG    362
VER.KE.-.9063       C--G-TC----A-------...............-C-ATGT-A--AGTGC--TATG-C--AA-CAGA...CAGT-TTTTGAAGACATGCATGCAATAGTGAAGAGGAAGT-GCTAACCGCAGGCTTGTG.    361
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................................      0
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................................      0

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................      0

DEN.CD.-.CD1        ..................................................................................................................................      0

GRV.ET.-.GRI_677    C--G-TC----A-------CCGAAGT-G--GG-GG-GT--CGC...............-----CATGTTTAAGG-C-TGCA-...GAACATGCAAAGCGCTAG...........................    335

GSN.CM.99.CN166     ..................................................................................................................................      0
GSN.CM.99.CN71      ..................................................................................................................................      0

DRL.-.-.FAO         ..................................................................................................................................      0

RCM.GA.-.GAB1       ..................................................................................................................................      0
RCM.NG.-.NG411      ..................................................................................................................................      0

MND-2.-.-.5440      ..................................................................................................................................      0
MND-2.CM.98.CM16    ..................................................................................................................................      0
MND-2.GA.-.M14      ..................................................................................................................................      0

MNE.US.-.MNE027     ..................................................................................................................................      0

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       -C-TATC---CAC--CA-TCCAATGT-G---G-GG-CTTT--A----TCA-AAA---G--T-C-A-G...A-AC-A--TACT...GCTTTCGCTTTTGACTGCAAGA-GA-GTAGCCAAACCGC......    365

SUN.GA.98.L14       AC-TATC----CA-----TCC-ACT--G--C-A-G--TTT-G----AT-C--AA---C--T--AG-G...------C-TGTT...ACTAGTCTGCAGTGGGAGGTG-AG-TTAACCGCAAACCG......    365

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................................................................................................................................      0

MON.CM.99.L1        ..................................................................................................................................      0
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      ..................................................................................................................................      0

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................      0
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................      0

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................      0
SYK.KE.-.SYK173     CC-CAT-----AC--CA--CC--A---G--C-A-ACA-CAGGCTGGGAGAT-GCC-GCTT-C---TA...GAG-GAC-AACA...GGAAAACCACAAGAGCTGCAG-C-GCACTTAGTAAGAACATCTCC    262
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 See Pohlmann, J Virol 72(7):5589-5598(1998) and similar publications for information on this enhancer region
                                                                                                              NF-kappa-B-II                   NF-kappa-B-I
                                                                                                               |-      -|                        |-
H1B.FR.83.HXB2      ......................................................................TCGAGCTTGCT...ACA...AGGGACTTTCCG....................CTGGGGAC    368

H1A1.UG.85.U455     ..................................................................................................................................      0
H1B.US.90.WEAU160   ......................................................................-----T--T--...---...-----------A....................--------    368
H1C.ET.86.ETH2220   ..................................................................................................................................      0
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................      0
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................      0
H1G.SE.93.SE6165    ..................................................................................................................................      0
H1H.CF.90.056       ..................................................................................................................................      0
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................................................................      0
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 ..................................................................................................................................      0
H102_AG.NG.-.IBNG   ..................................................................................................................................      0
H1N.CM.95.YBF30     ..................................................................................................................................      0
H1O.BE.87.ANT70     ...............................................TGACCTGAAGATTGCTGACACTG-....................--A-------A..GCAAAGACTGCTGACACTGC------    404
H1O.CM.91.MVP5180   ...........................................................................................----------A.......GACTGCTGACACTGC------    375

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................      0
CPZ.CM.-.CAM3       ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.88.GAB2      ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.-.CPZGAB     ......................................................ACTGGCGCATGCGC.ACAAGAAC----G..--TCTGC----------AA......................-----    386
CPZ.US.85.CPZUS     ...............................................TGGCTGTAACCGCGCAGGCGC.AATA-AAC----G..--TG...A--------TAA...GGGACTTTCCAA.......-----    396
CPZ.TZ.-.TAN1       ..................................................................................................................................      0

H2A.GW.-.ALI        GGGATACCATTTAGT.AAGAACAGGAACAGCT.GATTTGG...TCAGGGCAGGAAGTAACTACTG.....AAA-C.AGCTGA..GACTGC-----------A.....................GAA--GG    464
H2A.DE.-.BEN        GGGATACCATATAGTGA...ATAACAGGAACAACCATACT...TGGTCAAGGCAGGAAGTAGCTA.CTAAGAA-C.AGCTGA..GGCTGC-----------A.....................GAA--GG    467
H2A.SN.-.ST         ..................................................................................................................................      0
H2B.GH.86.D205      GGGATACCTACAGATTAGGCAAGAGACAGCAGCATAAACA...GGAACTAGCTGACACTGCACAA.GAAGGAA-CTAGCAGA..CACTGC-----------A.....................AAA-AGG    474
H2B.CI.-.EHO        GGAATACCTACAGAGTAGACAGGAAATAACAGCACAAAGA...GGAACTAGCTAACACTGCATAGAGAAGGAA-CTAGCTGA..TACTGC---.-------A.....................GAA--GG    471
H2G.CI.-.ABT96      ..................................................................................................................................      0
H2U.FR.96.12034     ..................................................................................................................................      0

MAC.US.-.239        ....................................AAGA...GGCCTTCTTAACATGGCTGACAAGAAGGAA-CTCGCTGA..-ACAGC-----------A.....................CAA--GG    432

SMM.SL.92.SL92B     ..................................................................................................................................      0
SMM.US.-.H9         ..................................................................................................................................      0

STM.US.-.STM        ....................................AAGA...GGCCTTCTAAAGATGGCTGACAAGAAGGAA-CAAGCTGA..GACAGC-----------A.....................CAA--GG    105

SAB.SN.-.SAB1C      .................................................GAGTTGTCATGGTGATGACAT-AAGAAC----G..--TGAG-----------A..........................GG    405

TAN.UG.-.TAN1       GT..............................TAAGCTAA...CTAGGCCGTTGCCTAGGAGATG.ACATAAAGAAG----G..-TCAGC-----------A............................    413

VER.KE.-.AGM155     ......................................CG...GTTTCCTGGTTGCCTAGGAGATGACAT-AAGAAC----G..--.....----------A...................G-AC-----    425
VER.KE.-.9063       ...........................................GTTAAGCCGTTGCCAGGGAGATGACAT-T--AAC----G..---G...----------A......................A-----    421
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................................      0
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................................      0

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................      0

DEN.CD.-.CD1        ..................................................................................................................................      0

GRV.ET.-.GRI_677    .......................................................................T-TCAGCA--T..TGCGGTT-----------CC....................A-----    372

GSN.CM.99.CN166     ..................................................................................................................................      0
GSN.CM.99.CN71      ..................................................................................................................................      0

DRL.-.-.FAO         ..................................................................................................................................      0

RCM.GA.-.GAB1       ..................................................................................................................................      0
RCM.NG.-.NG411      ..................................................................................................................................      0

MND-2.-.-.5440      ..................................................................................................................................      0
MND-2.CM.98.CM16    ................................................................................................................CGTCGGGTGGGG-A-TGG     18
MND-2.GA.-.M14      ..................................................................................................................................      0

MNE.US.-.MNE027     ..................................................................................................................................      0

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       ........AAACCGCAGCACATCCTCTTGCAGCCCGGTTG...CTAAGGCAACCGGGCTAGCGCATGCGCAATG-------G..--GAGC-----------A.............GGACGGG-G-----G    469

SUN.GA.98.L14       ............................CATCCTCTTGCA...TCGCCTAGGCAACGGGGCTAGC.GCAT......GC--GC..TAGAGT------------............................    427

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................................................................................................................................      0

MON.CM.99.L1        ..................................................................................................................................      0
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      ..................................................................................................................................      0

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................      0
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................      0

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................      0
SYK.KE.-.SYK173     TAGGAGACTCCATGGTGACAAGCTCGGCCCAGGGGA.......................................................-----C-GGGC..................GGGG-AA-G-    319



P
L

V
 C

om
plete G

enom
es

415

PLV 
complete genomes

   HIV-2 and SIVs have extra TAR stem-loop(s) see Berkhout, Nucleic Acids Res 20(1):27-31(1992)
                                                                                                                                            /+1 mRNA start site
                                                                                                                             5' LTR U3 end \/ 3' LTR start
                                                                                                                                      TAR element stem
            NF-kappa-B-I  -|                  Sp1-III      Sp1-II      Sp1-I                             TATA Box                     |   ||||^|||||||
H1B.FR.83.HXB2      T...TTCCAG.............GG.AGGCGTGG.CCTGGGCGGGACTGGGGAGTGGCGA.........GCCCTCAGATCCTGCATATAAGCAGCTGCT...TTTTGCCTGTACT...GGGTCTCTCTGG    465

H1A1.UG.85.U455     ..................................................................................................................................      0
H1B.US.90.WEAU160   -...----G-.............--.-------A.T-----------A------------.........----------G-------------------...-------------...------------    465
H1C.ET.86.ETH2220   ..................................................................................................................................      0
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................      0
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................      0
H1G.SE.93.SE6165    ..................................................................................................................................      0
H1H.CF.90.056       ..................................................................................................................................      0
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................................................................      0
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 ......................................................................................................................----------T-     12
H102_AG.NG.-.IBNG   ..................................................................................................................................      0
H1N.CM.95.YBF30     .....................................................................................................T-C-C--T------...----------T-     26
H1O.BE.87.ANT70     -...------...............TG--A-G-ACAGG------TT-G---AGTG-C..........TAA--------AG---------------C---...--C---T-----C...-------GG-TA    500
H1O.CM.91.MVP5180   -...------.............C-TG--A-G-ATAAG------TT-G---AGTG-C..........TAA---------G-------------------...--CC--T-----C...------TAG-TA    473

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................      0
CPZ.CM.-.CAM3       ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.88.GAB2      ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.-.CPZGAB     -...----G-.............--AGA-GTG-TCGGGA------G.......T---G-TGTGGCTT.T--------.AG-------------------...--C----------...--------T-CA    485
CPZ.US.85.CPZUS     G...----...............AAGG--GTG--T-A.------A........ACA-G-CGTGGTTT.TA------A-GA-------A-------C---...C-C---T------...--------T.C-    491
CPZ.TZ.-.TAN1       .......................................................................................................................-C---TG-CTA     11

H2A.GW.-.ALI        C...-GTA-C.............CAGG--AAG-AC.A----A--AG----T-G-GAA-..........GC--TCATAC-----T---A-T-T-C-C---.GC--GCATTGTATTC...A-TCGCTCTGC-    563
H2A.DE.-.BEN        C...-GTA-C.............CAAG--A-G-AC.A----A--AG----T-G-GAA-.........GCC-T-AT-CT-A---T---A-T-T-C-C---.TC--GCATTGTATTC...A-TCGCTCTGC-    567
H2A.SN.-.ST         ......................................................................................................................A-TCGCTCTGC-     12
H2B.GH.86.D205      C...-GTA-C.............A.TG--A-GA-C.AA---A---GT---TTG-GAA-.........GCC-AT-A-ATCT---T---A-T-T-C-C---.TC-CGCATTGTATTC...A-TCGCTCTGC-    573
H2B.CI.-.EHO        C...-GTA-C.............A-TG--A-G-AC.A----A--AG-A---AG-.AA-.........GCC-ATCA---CT---T---A-T-T-C-C---.TTG-GCATTGTATTC...A-TCGCTCTGC-    570
H2G.CI.-.ABT96      ..................................................................................................................................      0
H2U.FR.96.12034     ......................................................GAA-.........GCC-T-AA-TGAT---T---A-T-T-C-C---CTT-.GCATTGTATTC...A-TCGCTCTGC-     63

MAC.US.-.239        A...-GTT-C.............--G..-A-GTAC.TG---A--AG-C--TCG-GAA-.........GCC-A--TTCT-GA--T---A-TATCA----A.TT-CGCT-TGTATTC...A-TCGCTCTGC-    530

SMM.SL.92.SL92B     .......................................................................................................................-TCGCTCTAC-     11
SMM.US.-.H9         ..................................................................................................................C...A-TCACTCTGC-     13

STM.US.-.STM        C...-GTA-............CA--GGA-G..TAC.TG--AG-A-CTG-T--G-.AA-.........GCC-TT-T-CT-T---T---A-TA--A-C---.TA-AGCT-TGTATTC...A-TCACTCTGC-    203

SAB.SN.-.SAB1C      G...-GGAGA.............CTGG-CG--ACTGGGA-TG-CTT.....................GCC--G-GCTGCT-AAT---AGCA..------.TTGCGCCTG-AA-AC...A-TCTCTG--T-    492

TAN.UG.-.TAN1       .........-.............--TG-TGCGA-.GGC--TACTTGGGA-T-GC-T..............---CTCAGAG-------A------A----CGC-GGCTTG-AACTC...A-TCTCT-ACTA    503

VER.KE.-.AGM155     -...-----A.............--CG--ACAT-.GGC--T.AC-GGGA-T-GC-T.............TA--CTCAGAG-------A------A----CGC-GGCTTG-AACTC...A-TCTCT-ACTA    521
VER.KE.-.9063       -...------.............--CG---CAT-.GGC--T.AC-GGGA-T-GT-T.............TA--CTCAGAG-------A------A----CGC-GGCTTG-AACTC...A-TCTCT-ACTA    517
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................C...A-TCTCT-ACTA     13
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................C...A-TCTCT-ACTA     13

COL.CM.-.CGU1       .......................................................................................................................T-GAGT----A     11

DEN.CD.-.CD1        ..................................................................................................................................      0

GRV.ET.-.GRI_677    -...-----C.............A-TG--T-GATCGGA--CG-TACAG---CG--ACT-GGAGTGGCTTT---CTCAGAG-------A------A----CGC-GGCTTG-AACTC...A-TCTCT-ACTA    483

GSN.CM.99.CN166     ..................................................................................................................................      0
GSN.CM.99.CN71      ..................................................................................................................................      0

DRL.-.-.FAO         ..................................................................................................................................      0

RCM.GA.-.GAB1       ..................................................................................................................................      0
RCM.NG.-.NG411      ..................................................................................................................................      0

MND-2.-.-.5440      ..................................................................................................................................      0
MND-2.CM.98.CM16    -CAACC-A-CCTGGCTGCATATAA-C--CTCGCTTTGC-CTT-AAGTGA-TCTC-CC-T.....GAGAG--TAC-----T.GAGCCTGGG.TGTTC...TCTGG-GAGTCT-GGAAGGA-TG-CTG--T-    138
MND-2.GA.-.M14      ................................................................GAGAG--TAC-----T.GAGCCTGGGTTGTTC...TCTGG-GAGTCC-TGAAGGA-TG-CTG--T-     62

MNE.US.-.MNE027     ......................................................................................................................A-TCGCTCTGC-     12

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       G...--T................................................................G-C--CT-G-------------------..C-CCGCTTGT-CGG...-A-.........    518

SUN.GA.98.L14       .....................................GACAG--AGGG--A-...............GCTTA-C--CT-A-------------------.CT-CGCCTG-T.CGG..GA-TCTCTG--CA    501

MND-1.GA.-.MNDGB1   ................................................................................................-GAGTC-C-ACTACAG-GG...CTAAGGG-TGTA     31

MON.CM.99.L1        ..................................................................................................................................      0
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      ..................................................................................................................................      0

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................      0
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................      0

SYK.KE.-.KE51       .................................................................................................................-GA..A-T-GCAG--A-     15
SYK.KE.-.SYK173     -...CA--CT.............-CTGC........................................................---A----C-A----.CTG-AGCTA-CCG-GG..A-T-GCAA--A-    374
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H1B.FR.83.HXB2      TTAGA..........................................CCAGATCTGAGCCTGGGAGCTCTCTGGCTA.ACTAGGG.AACCCACTGCTTA...........AGCC..T.............    525

H1A1.UG.85.U455     ..................................................................................................................................      0
H1B.US.90.WEAU160   -----..........................................------------------------------.G------.-------------...........----..-.............    525
H1C.ET.86.ETH2220   ..................................................................................................................................      0
H1D.CD.84.84ZR085   ...............................................................------------CG.G------.-------------...........----..-.............     39
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................      0
H1G.SE.93.SE6165    ..................................................................................................................................      0
H1H.CF.90.056       ..................................................................................................................................      0
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................................................................      0
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 -----..........................................----G--.-----C----------------.G-A----.-------------A..........----..-.............     72
H102_AG.NG.-.IBNG   ................................................-----------------------------.G-GGA--.-------------...........----..-.............     54
H1N.CM.95.YBF30     C-G--..........................................------TA----------------------.G-AG--A.-C--ACTG.----...........----..-.............     85
H1O.BE.87.ANT70     GAG--..........................................----G--------C--------C-----CT.CTAGCT-.-----G-------...........-CG-..-.............    560
H1O.CM.91.MVP5180   GAG--..........................................----G--------C--------C-----CT.CTAGCT-.-----G-------...........-CG-..-.............    533

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................      0
CPZ.CM.-.CAM3       ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.88.GAB2      ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.-.CPZGAB     C-G--..........................................------T------------------A.-C-GTGA--.-.-------------...........----..-.............    544
CPZ.US.85.CPZUS     C----..........................................------AA-----C----------------GTG--..-.-------------...........----..-.............    550
CPZ.TZ.-.TAN1       A-CTG..........................................---------------------------TAGTGGCT--..CTAGAGACCGC-G...............................     66

H2A.GW.-.ALI        GAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCT.CCAGCACTA..G---G-.A---------T-T--C---CTAG.---CTCA.CCAGTG--TGGCCGGCACTGGGCAGA-...GGCTCCACGCTTG.    683
H2A.DE.-.BEN        GAGAGGCTGGCAGATCGAGCCCTGAGAGGTTCTCT.CCAGCACTA..G---G-.A---------T-T--C---CTGG.---CTCA.CCAGT---TGGCCGGTACTGGGCAGA-...GGCTCCACGCTTG.    687
H2A.SN.-.ST         GAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCT.CCAGCACTA..G---G-.A---------T-T--C---CTAG.---CTCA.CCAGTG--TGGCCGGCACTGGGCAGA-...GGCTCCACGCTTG.    132
H2B.GH.86.D205      GAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCT.CCAGCACTA..G---G-.A---------T-T--C---CTAG.---CTCA.CCAG----AGGCCAGTGTTGGGCAGA-...GGCTCCACGCTTG.    693
H2B.CI.-.EHO        GAGAGGCTGGCAGATCGAGCCCTGGGAGGTTCTCT.CCAGCACTA..G---G-.A---------T-T--C---CTAG.---CTCA.CCAG----TGGCCGGTGCTGGGCAGA-...GGCTCCACGCTTG.    690
H2G.CI.-.ABT96      ......................................................................---CTAG.---CTCA.CCAG-G--TGGCCGGTGCTGGGCAGAGY..GGCTCCACGCTTG.     55
H2U.FR.96.12034     GAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCT.CCAGCACTG..G---G-.A---------T-T--C---CTAG.---CTCA.CCAGT---TGGCCGGTACTGGGCAGAGT..GACTCCACGCTTG.    184

MAC.US.-.239        GAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCT.CCAGCACTA..G---G-.A---------T-T--C---CTAG.---CTCA.CCAG----TGGCCGGTGCTGGGCAGAGT..GACTCCACGCTTG.    651

SMM.SL.92.SL92B     GAGAGGCTGCCAGATAGAGCCCCGAGAGGTTCTCT.GCAGCACTTA.GT--G-..---------T-T-----ACTA-.---CTCAACCAG--ACAGGCCATTGCTGGGTAGA-...GGCTCCACGCTTG.    132
SMM.US.-.H9         GAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCT.CCAGCACTA..G---G-.A---------T-T--C---CTGG.---CTCA.CCAG----TGGCCGGTGCTGGGCAGAGT..RGCTCCACGCTTG.    134

STM.US.-.STM        GAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCT.CCAGCACTA..G---G-.A-------A-T-T--C---CTAG.---CTCA.CCAG----TGGCCAGTGCTGGGTAGAGT..GGCTCCACGCTTG.    324

SAB.SN.-.SAB1C      GAG..GCTGCCAGATTGAGCC.TGGG.TGTTCTCTGGTAAGTCTGAA----C-T.---------T-T--G----GG-AGGC-A-C.CTAAG-GCA--CTGGTGAGGTCTTG-TA..GACCCTCGCCTGGC    614

TAN.UG.-.TAN1       GG---..........................................----.CT------------T--G----TG-.G-CTAAC.CTGGTCTG--CATCCAGGGGTAAG----..-C............    574

VER.KE.-.AGM155     GG---..........................................----C-T.---------T-T--G----T--.G-CTAAC.CTGGT.TG--CA.CCAGGGGTAAGGA-T..C.............    589
VER.KE.-.9063       GG---..........................................----C-T.---------T-T--G----T--.G-CTAAC.CTGGT.TG--CA.CCAGGGGTAAGGA-T..C.............    585
VER.DE.-.AGM3       GG---..........................................----C-T.---------T-T--G----T--.G-CTAAC.CTGGT.TG--CA.CCAGGGGTAAGGA-T..C.............     81
VER.KE.-.TYO1       GG---..........................................----C-T.---------T-T--G----T--.G-CTAAC.CTGGT.TG--CA.CCAGGGGTAAGGA-T..C.............     81

COL.CM.-.CGU1       C-CTT.......GCCTGGCTGCGCCTGAGCCCTGAGT...........................G---TG-CA----.T-AGCCT.TG--TGAGT--G-GTAGCTTG.....-TTGGTTGAAGGGCTTGA    100

DEN.CD.-.CD1        ............................................................................GG---T-CTTGCGAGT--CTCC-GCGGCCTGGGAGC--TGAGAGGCCTTAGCAG     54

GRV.ET.-.GRI_677    GG---..........................................----C-A.---------T-T--G----T--.G-CTAAC.CCGGT.TG--CA.CCGGGGGTAAGGA-T..C.............    551

GSN.CM.99.CN166     ................................................................T---TCG-CTT-......CAC.-G-GGC---GGAGCCCTTGGAGCT--GT..AAAGCGGCCTGGG.     56
GSN.CM.99.CN71      ................................................................T--CTC-GTCTC......CAC.-G-GGC---GGAGCCCTTGGAGCT--GT..AGAGCGGCCTGGG.     56

DRL.-.-.FAO         ..................................................................................................................................      0

RCM.GA.-.GAB1       ..................................................................................................................................      0
RCM.NG.-.NG411      ..................................................................................................................................      0

MND-2.-.-.5440      ..................................................................................................................................      0
MND-2.CM.98.CM16    -AGCCCTGGGTGGTTCGCAGGCCCCTGGCTTGTAGCTCTGGGCAGCT-GTC-GG--TT----AAGA.GGCTCAT-............GGGGG--C-C-TGCTTGG..TCTT-GTAGACCTCTAGCAGTCT    253
MND-2.GA.-.M14      -AGCCCTGGGCGGTTCGCAGGCCCCTGGCTTGTAGCTCTGGGTAGCT-GTC-GG--TT-TG-AA--.GTCTC-CTA-..........GTGAG-ACTC-TGCTTGG..TTTT-GTAGACCTCTAGCAATCT    179

MNE.US.-.MNE027     GAGAGGCTGGCAGATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCT.CCAGCACTA..G---G-.A---------T-T--C---CTAG.---CTCA.CCAG----TGGCCGGTGCTGTGCAGAGT..GGCTCCACGCTTG.    133

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       ..............................TCCTT.GCTCTGGGGAC-AGC-GTC-CT------T.GAGCACACTGG.T-AGCTA.-G-AGT-A--CCTGGGAGGCTACACTTA..GCACCCACCTGGGC    612

SUN.GA.98.L14       GA..GGCTAGGCGACG.A.CCCT........................GAGAGGTCTCA---.A-----GG--T-TCG.CTCCT-AGTGAG----TGC-GAGCACCTCACCC-AG..CCTGATCAGCTTG.    598

MND-1.GA.-.MNDGB1   -CTCTGAG.CAGATCCCCTTAGAGCAAGGACCAGAGTCCT.............GA-T-A-----TCTGAG-ACCTC-.CTCG---.CTGATCACCTCG-GGTAGTGGAACTC-T..-GCTTGCTTGC...    140

MON.CM.99.L1        ..............................................................................-GCG-CTCGT-T-CACAGCGGCCTGGGAGCCCTTGGAGCTAGGTAAAGCGGC     52
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      ...........................................................................................-G-A--AGCTCCGCAGCGGCCTGGGAGCCCTCGGAACTA     39

DEB.CM.99.CM40      ............................................CGGGAGTCG-GCCTTGC-A-TC--GGTGA-TAGAG-GGCCTGGGAG-C--TGC-CAC..TGGGATAGC-TAGCTCCAGCGGCCTGG     84
DEB.CM.99.CM5       ............................................CGGGAGTCG-GCCTAGC-A-TC--GGTA--TAGAG-GGCCTGGGAG-C--TGCCTGC.TAGTGACT-C-TAGCTCCAGTGGCCTGG     85

SYK.KE.-.KE51       C-CTCCTCAGCGGCCTGGGAGCCC.TAGGAGAC......................................---TAGAG-GGCCTGGGAG-C--TGCC-GT..AAAAGGCTAGTAAGACAAGGACTGATC    104
SYK.KE.-.SYK173     C-CTCTCCAGCGGCCTGGGAGCCC.TGAGAGAC..............................................TGGTA-.-G-GGC-C-GGAGCCCTTGCCAGT......AAAGGCTAGTGAG.    449
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H1B.FR.83.HXB2      ........................................................................................C.AATAAA.GCTTGCCTTG..AGT....GCTTCA.AGTAGTG    558

H1A1.UG.85.U455     ..............................................................................................--.----------..---....----G-.-------     28
H1B.US.90.WEAU160   ........................................................................................-.------.----------..---....------.-------    558
H1C.ET.86.ETH2220   ..................................................................................................................................      0
H1D.CD.84.84ZR085   ........................................................................................-.------.----------..---....----T-.-------     72
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................      0
H1G.SE.93.SE6165    ..................................................................................................................................      0
H1H.CF.90.056       ..................................................................................................................................      0
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................................................................      0
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 ........................................................................................-.------.----------..---....----A-.---G---    105
H102_AG.NG.-.IBNG   ........................................................................................-.------.----------..---....------.-------     87
H1N.CM.95.YBF30     ........................................................................................-.------.----------..---....---AA-..--G---    117
H1O.BE.87.ANT70     ........................................................................................-.------.----------..---GAGAAGCA.......---    591
H1O.CM.91.MVP5180   ........................................................................................-.------.----------..---GAGAAGCA.......---    564

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................      0
CPZ.CM.-.CAM3       ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.88.GAB2      ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.-.CPZGAB     ........................................................................................-.------.----------..---...GTA--TG.--C----    578
CPZ.US.85.CPZUS     ........................................................................................-.------.----------..---....----T-.-------    583
CPZ.TZ.-.TAN1       ..................................................CTTA........ACGC......................TC------.--C-----G...--A....-TG-T..-AC----    106

H2A.GW.-.ALI        ..................................................CTTG.CT.T..AAAG........ACCTCTT..........------G.--.---AAT...TAGAAGCAGGTT.-AAG---    735
H2A.DE.-.BEN        ..................................................CTTG.CT.T..AAAG........ACCTCTT........-.------G.--.---A.-..TTAGAAGCAAGTT.-AGT---    740
H2A.SN.-.ST         ..................................................CTTG.CT.T.AAAAG........ACCTCTT..........------G.--.---AGT...TAGAAGCAAGTT.-AGT---    185
H2B.GH.86.D205      ..................................................CTTG.CT.T.AAAA.........CCCTCTT..........------..--.---A.A..TTAGAAGCAAGT..-AGT---    743
H2B.CI.-.EHO        ..................................................CTTG.CT.T.AAAA.........CCCTCTT..........------A.--.----.A..TTAGAAGCAAGAC.-AGT---    742
H2G.CI.-.ABT96      ..................................................CTTG.CT.TACAAAG........ACCTCTT..........------G.--.---AAA..TTAGAAGTAAG--AGTGT---    111
H2U.FR.96.12034     ..................................................CTTG.CT.T..AAA........ACCCTCT.........-.------G.--.---AGT...TAGAAGCAAG-TA-.GT---    236

MAC.US.-.239        ..................................................CTTG.CT.T..AAAG........CCCTCTT........-.------G.--.---A-T..TTAGAAGTAAG-T.-.GT---    704

SMM.SL.92.SL92B     ..................................................CTTG.CT.T.....G.........ACTCT.........-.------G---.--AACT...TAGAAGCAAGTC.-AG----    181
SMM.US.-.H9         ..................................................CTTG.CT.T.AAAAG........ACCTCTT........-.------G.--.---AGT...TAGAAGTAAG-C.-.GT---    187

STM.US.-.STM        ..................................................CTTG.CT.T..ATAT........ATCTCTT........-.------G.--.---AAT..TTAGAAGTAAG.C.-AGT---    377

SAB.SN.-.SAB1C      GAC.TGGCCATTGCCAGTAGCAGAGACTCCG...................CTTG.CT.T.GCTTGA.......TTGCCT.........-.------GT--------A..GT-TACAAG-AA-.GCA----    701

TAN.UG.-.TAN1       ..................................................CTTG.CT.TAGAAGGCTA...TTG..............-T------.-.------GC..TTAAGAGT--ATC.T-AG.CA    629

VER.KE.-.AGM155     ..................................................CTTGGCT.TAGAAAG.......................-T------..-------GC..-T-AGAGCT-ATC.T-AGTCA    640
VER.KE.-.9063       ..................................................CTTGGCT.TGGAAAG.......................-T------ACT------GC..-T-AGAGCT-ATC.T-AGTCA    638
VER.DE.-.AGM3       ..................................................CTTGGCT.TAGAAAG.......................-T------.T---CG--GC..-T-AGAGCT-CTC.T-AGTCA    133
VER.KE.-.TYO1       ..................................................CTTGGCT.TAGAAAG.......................-T------..-------GC..-T-AGAGCT-ATC.T-AGTCA    132

COL.CM.-.CGU1       GGGACTC..........CAGTCCCCTCGCGCTAAGGGTAGATA.......GGTG.CTTTGCATTAT......AAGAG...........-.------GTGA-TTTGAA..GC-TCAA--AG-G.TT-GAGT    191

DEN.CD.-.CD1        CGGCCTGGGAGCCCTCTAAGGTATTGCAACAAGTACCCAGACAAG.....CTTG.CT.CGTGCTGC.......TTTTGATGACCAT..A.------GT-AGTTAACTGGC....................    147

GRV.ET.-.GRI_677    ..................................................CTTGGCT.TCATATAGC.....................TC------CCTGCT-GC-TAGTCGCTATAT-GG-GTCA----    609

GSN.CM.99.CN166     ................AGCCCTTTGCTAGAAGACGGTAGAATTTCG....CTTG.CT.TGCCTAAGGC...TTATGACT...........------.CT-CCAAAG-..-TAA.CGAG-CTGCTC-CA-T    146
GSN.CM.99.CN71      ................AGCCCTTGCCTAGAGGACGGTAGATTCTCGG...CTTG.CT.TGCCCTAGGGCTTTAGTGGCT.........-.------GCT-C-AAAG-..TACAGCAAG-CTGCTC-CA-T    153

DRL.-.-.FAO         ..................................................................................................................................      0

RCM.GA.-.GAB1       ..................................................................................................................................      0
RCM.NG.-.NG411      ..................................................................................................................................      0

MND-2.-.-.5440      ..................................................................................................................................      0
MND-2.CM.98.CM16    C...GGTGGCCAAGAGGCTGTGGGATTGACTACCG...............CTTGC.....TTGCT.......TTTAAG.TGCT.....-.------A----A--CAAG.TTAAGAAAAGCA-.GTG----    344
MND-2.GA.-.M14      C....TAGGCCAGGAGATTGTGGGTTAGACTACCG...............CTTGC.....TTGCT.........ATTGATGCT.....-.------G----A---GA..TTAGAA.TAGCA-.GTA----    266

MNE.US.-.MNE027     ..................................................CTTG.CT.T..AAAG........ACCTCTT........-.------G.--.---A-T...TAGAAGTAAG-C.-.GC---    185

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       CTGATCA..............GCCTAGGGAGC.TAAGGGCTCCTAG....CTTG.CT...ACTTTAAA...G....CCTT........-.------AAG----TCAT..T--TAGAAAG-AC.-AGCTA-    700

SUN.GA.98.L14       ..................................GGGAGCTAGAGGCTC.CTTG.CT.TTGCAGTACA...AG...CCTT........-.------G.-C------A..GT-TTACTGCAAG.CAA...-    669

MND-1.GA.-.MNDGB1   TATTGTCTTC................................................................................------GTAACTTAGAA..TTAGAGCAAG-G-.GTA----    187

MON.CM.99.L1        CTGGGAGCCCTTGCCTAGAGAGTTGGTGAAGCTGACCCCGGCTCG.....CTTGC.......TTTAGTAAGGCCTTACAGCC......-.------GTGC-TGAAA-.......................    140
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      GGTATAGCGGCCTGGGAGCCCTTGCCTAGGAGTACTGATTCTCGG.....CTTGC.......TTTGCTTCGAAGCTTATTGAAGCCCA-.------GTTG-AGAAC........................    132

DEB.CM.99.CM40      GAGCCCTGAGCTGGGGTAGGCA.CTCCTCGGCACG...............CTTG.CT.TGCTACGCTT..CTATAGCCCA........G.------GTG-G-T.AA.........CTGC....-AGT---    171
DEB.CM.99.CM5       GAGCCCTGAGCTGGGGTTAGGTACTCCTCGGCACG...............CTTG.CT.TGCT.GCATT..TTATTGCCCA........G.------GTG-G-T.AA.........CTGC....-AGT---    172

SYK.KE.-.KE51       CACCTAGCCTCTACAATTCT.........CCGTTA...............CTTA.CT.TTACTACGCG..CTGATCAGCC........-.------GTG-GTT.AA.........CTAC....-AGTAAC    183
SYK.KE.-.SYK173     GTCCGGGTTTG.....GCCGCCCGGTCTTCGGCAGCTCTCCGTTG.....CTTGC.TTTGCTTACGCT...GATCAGCCCA.........------GTG-G-TAAAC..GCAAGTAA-G--T.GC-CTCA    553
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H1B.FR.83.HXB2      TGTGCCCGT.CTGTT.GT........GTGACTCT.GGTAACTAGAGATCCCTCAGACCCTTTTAGTCA.GTGTGG..................................AAAA.TCTCTAGCAG..TGGC    639

H1A1.UG.85.U455     ---------.-----AT-.........-------.-----------------------AC-A---A-T.----A...................................----.----------..----    108
H1B.US.90.WEAU160   ---------.-----.--........--------.-----------------------A---------.------..................................----.----------..----    639
H1C.ET.86.ETH2220   ..............................................................................................................---.----------..----     17
H1D.CD.84.84ZR085   ---------.-----TT.........--------.----------------------AGC-------C.-G----..................................----.----------..----    153
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................      0
H1G.SE.93.SE6165    ........................................................................................................GGCTT.---.----------..----     22
H1H.CF.90.056       ..................................................................................................................................      0
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................................................................      0
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 ---------.----G.T-........AG------.-----------------------AC-C---A-T.-A--A...................................----.------C---..----    185
H102_AG.NG.-.IBNG   ---------.---A-T--........--------.-----------------------AC-C---A-T.----A...................................----.----------..----    168
H1N.CM.95.YBF30     -------A-.-CA--C-.........--A-----.----C------------------A-C-AGAC.T.-A---A..................................----.----------..----    197
H1O.BE.87.ANT70     -----T-A-CTG.--CAACC............--.---GT----------------T-AC--AGAC.T.-AAGCAG.................................----.----------..----    669
H1O.CM.91.MVP5180   -----T-A-CTG.--CAACC............--.---GT----------------T-AC--AGAC.T.-AAGCAG.................................----.----------..----    642

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................      0
CPZ.CM.-.CAM3       ........................................................................................................................----..----      8
CPZ.GA.88.GAB2      ..................................................................................................................................      0
CPZ.GA.-.CPZGAB     ------TA-CTAT-CA..........-AC-----.---------------------T....-A-A-T-.TA--CA.............................AGG..----.----------..----    658
CPZ.US.85.CPZUS     ------TA-C-.T-CA..........--------.---------------------A....C-CT-A-.AA--A..............................GGTG.----.----------..----    662
CPZ.TZ.-.TAN1       -------A-TTCA-ACCGCGT.....C--C-....CTGGGG---------------T.................................TTGTA..GTGGCTAAGTA.----.------C---..----    188

H2A.GW.-.ALI        ---T---A-CT.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGTGTTCACCTG.AGTA--AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA..AACGGAGGCAGG----.--C-------GT----    857
H2A.DE.-.BEN        ---T---A-CT.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGTGTTCATCTGAGT-AC.AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTCTCGCTTTGGGA..ATCCAAGGCAGG----.--C-------GT----    862
H2A.SN.-.ST         --CT---A-CT.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGTGTTCATCTAAAGTA--AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA..AACCAAGGCAGG----.--C-------GT----    308
H2B.GH.86.D205      ---T---A-CT.C-CCTAGTCGC.GCC--GTCAC..TCGGTGCTCC-CTGA......TAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTCTTGCTTTGGGA..AACCGAAGCGGG----.--C-------AT----    859
H2B.CI.-.EHO        ---T---A-CT.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGTGCTCC-CTAG.......AAACCCTGGT.C---TAGGACCCCTTCTGCTTTGGGA..AACCAAGGCAGG----.--C-------AT----    858
H2G.CI.-.ABT96      ---T---A-CT.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCAC.CTCGGTGTTC-CGTAGC.....AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGRG..AACCAGAGCGGG----.--C-------AT----    230
H2U.FR.96.12034     ---T---A-CT.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGAG-TTC-C-TTAT-.....AACCCTGGTAC---TAGGACCCTTCTTGCTTTGGGA..AACCAGAGCAGG----.--C-------GT----    355

MAC.US.-.239        ---T---A-CT.C-CCTAGCCGCCGCC--GTCAA.CTCGGTACTCA--AATAAG...AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA..AACCGAAGCAGG----.--C-------AT----    825

SMM.SL.92.SL92B     ---T-T-A-CT.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCA-..TCGGGGTCCCGGATAA-....GAG.CCCTGGTAC---CAGAACCCTCTCACTCTTGGGGGCAACTCCTGAGTG----A-----G----TT----    303
SMM.US.-.H9         ---T---A-CT.C-CCTAGMCGCCGCC--GTCA-.CTCGGTACTC--A-ATAAG...AAGSCCCTGGT.C---TAGGACYCTTTCTGCTTTGGGA..AACCGAGGCAGG----.--C-------GT----    308

STM.US.-.STM        ---T---A-CT.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCAA.CTCGGTACTC............AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGC..TACTGAGGCAGA----.--C-------AT----    489

SAB.SN.-.SAB1C      -------A-TT.A--CC-CAGGACAACCCT.....................................................GGTTACTAAGGA..TCCCTGATAGAA----.--CT------..----    772

TAN.UG.-.TAN1       A-----.TC.A-TGC.............-CGC-C.TTCCT-.--G--A-----GTTA-TGG......................GGTT...TCTTA..T..CCAGGCTGAG---.----C-----..----    710

VER.KE.-.AGM155     A------TCAT.TAAT-CCTCACTC..-TGAA-G.--AG-AGTTCCT-A-TG...............................GGTTCTCTCTCA..AACCCAGGCGAG-G--.A---C----...----    729
VER.KE.-.9063       A------TCAT.TGAC-CCTCACTC..AAG-AGG.--A-C-GTTCCT-A-TG...............................GGTTCTCTCTCT..GACCCAGGCGGG-G--.A---C-----..----    728
VER.DE.-.AGM3       A------TCAT.TGAC-CCTCACTCTTGA--GGG.TAA---.TTCCT-A-TG...............................GGTTCTCTCTCA...ACCCAGGCGAG-G--.A---C-----..----    223
VER.KE.-.TYO1       A------TCAT.TGAC-CCTCACTCTC-TGAA-G.--A-T-.TTCCT-A-TG...............................GGTTCTCTCTCT..GACCCAGGCGAG-G--.A---C-----..----    223

COL.CM.-.CGU1       AC-AGTTTCA-GTCCGCCTTCTC....................................-GCCCT....C....AGAGCGGGGCCTTTTTGCTG......TCCGGGAAGG---.GGC--T----..----    268

DEN.CD.-.CD1        .........................................ATCTTG--TT-GCTC-T-A--AGTGGG.T-CCA-GAGGTTCGGGTTGTGAGCCT..TACGCAGGGTGA----.C-C--C----..----    230

GRV.ET.-.GRI_677    CTCATTGC-G-GCCGA-CCTCTAGAG----AC--CTC-T--.T-G-T--T-CTGT--...........................................CCAGGTGGG-G--.A---C-----..----    692

GSN.CM.99.CN166     CA-TGGGTCGAG--CG-GCTTG......................................................................AGT..CCGGGTGGACACC-G-.--CA-C----..----    201
GSN.CM.99.CN71      CA-TGGGTCGGGA-CG-GCTTGG.....................................................................AGT..CGCGGTGGATACC-G-.--CA-C----..----    209

DRL.-.-.FAO         ..............................................................................................................................----      4

RCM.GA.-.GAB1       ..............................................................................................................................----      4
RCM.NG.-.NG411      ..............................................................................................................................----      4

MND-2.-.-.5440      ..............................................................................................................................----      4
MND-2.CM.98.CM16    -ACT-G-C-AT.T--GTCTTTGGT..............-GAA-CTCTGGTTA-T-GAGA-CCCTCAG-.TC-GT-GCAGAGATTTGATATCTAGT..GGCAGTAGAGAA----.--C-C-----..----    453
MND-2.GA.-.M14      -ACT-GTCCAT.T--GTCCTTGAT..............-GAA-CTCTGGTTA-T-GAGA-CCCTCAG-.TC-GT-GCAGAGATTTGATATCTAGT..GAGAGTAGAGAA----.----C-----..----    375

MNE.US.-.MNE027     ---T---A-CT.C-CCTAGTCGCCGCC--GTCAA.CTCGGTACTCA--AATAAG...AAGACCCTGGT.C---TAGGACCCTTTCTGCTTTGGGA..AACCGAAGCAGG----.--C-------AT----    306

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       ---CT-ATAGT.AG-CTCTTTCTCCTTC-C-CTG.-T-C-G-GATCTCT-ACT---GAGA--GGAG-C.T---.............................GATCCGGG-C-.GGG--TC---..----    795

SUN.GA.98.L14       ---T-----GT-C-C.TCTTTCTCCTTCT....A.AACCCTGTTC-............AC-GCTC-T-.ACTA--GAGCAATTACTGGCCGCCTA..GTGATCCGGGGCTG-C.GGC.------..----    774

MND-1.GA.-.MNDGB1   -TAT--AT-GTGCGCCTCTCTTCT.................................AAACC-GT-GT.--TCTCATTTAGAGAACAGAAGGACT..TCTAGTTAACCCT-G-.AGC--TT---..----    278

MON.CM.99.L1        ..........................................---CT-G-GAGTCTG--C-CATC-GTGCG-ATCAGGAGCGGGCTTGAGCCGGGGAGGGGACAGCAGAC-GC.C--TCTC---..----    225
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      .............................................T-AGG-AAGTCTG--CC--T---.T-CACACTGAGAGCCTATCTCAGCGT..GGTGTGAGTCTGG---.CAC--C----..----    211

DEB.CM.99.CM40      -C-----TCATCA--GACTCCAGGGAA-TCGGG-C-AGCGGGCT--GCT-.......................................................AAGCG-G-GGTC-------.T----    245
DEB.CM.99.CM5       -C-----TCATCA--GACTCCAGGGGTC-GGAGCTCAAGCGGCT--GCT-......................................................TGGGC-GG-GAAC-------.T----    247

SYK.KE.-.KE51       GAGTG-TC-CA-C-GTTCTGCCGGCGTCTC-CAGAA-ACG-AC-G--AA-................................................................G-G-CTT---..----    247
SYK.KE.-.SYK173     -C--TT-TGCTG-G-CACCTCCCGAA-GTG---A.--G-G-GC-.........................................................................-CTT---..----    607
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H1B.FR.83.HXB2      GCCCGAACAGG.G.ACCTGA...A.........AGCGAAAGG..GA..AA.........................CC.....AGA...GGAG.........CTCTCT.CGACGCA...GGACTCGGCTT.    704

H1A1.UG.85.U455     -----------.-.--TC--...-.........--------T..T..............................--.....---...-A--.........T-----.-------...-----------G    171
H1B.US.90.WEAU160   -----------.-.---C--...-.........---------..--..--.........................--.....---...----.........------.-------...-----------G    705
H1C.ET.86.ETH2220   -----------.-G------...-.........--------T..--..G-.........................--.....---...----.........A-----.-------...-----------G     84
H1D.CD.84.84ZR085   -----------.-.------...-.........--------T..AG..--.........................--.....---...----.........A-----.-------...-----------G    219
H1F1.BE.93.VI850    ..........-.-.--T---...-..........-------T..AG..--.........................--.....---...-A--.........A-----.------GG..-----------G     56
H1G.SE.93.SE6165    -----------.-.--T---...-.........--------T..T-..-CAGGGAC.TCGAAAGC...GAAAGTT--.....---...-A--.........T-----.-------...-----------G    109
H1H.CF.90.056       ................T---...T.........--T-----T..A-..--.........................--.....---...-A--.........A-----.-------...-----------G     52
H1J.SE.93.SE7887    .....................................................................................................T-----.-------...-----------G     25
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 -----------.-C--TC--...-.........--------T..T-..-TAGGGAC.TCGAAAGC...GAAAGTT--.....---...-A--.........T-----.-------...-----------G    273
H102_AG.NG.-.IBNG   -----------.A..-T---...C.........G-TA-T---..-.........AC.TCGAAAGC...GAAAGTT--.....---...-A--.........A-----.-------A..-----------G    248
H1N.CM.95.YBF30     -----------.-.--T---...-.........-A------T..AG..--.........................--.....G--...--CTGA.......A-----.-------...----------CG    265
H1O.BE.87.ANT70     -----------.-.--T---...-...........GTG--A-..TG..--A........................--.....--G...-A--AA.......AA-CTC.-------AC.--G--------A    738
H1O.CM.91.MVP5180   -----------.-.-.-GCG...-.........-AGTG--A-..TG..G-A........................--.....--G...-A--AA.......AA-CTC.-------AC.--G--------A    712

CPZ.CD.-.ANT        .........--.-.--T---.................GG--..................................-TAC...---....A-C.........--G-.GA--...-CA..--------TC-.     45
CPZ.CM.-.CAM3       -----------.-.--T---...-.........--TTG--A-.T-G..--.........................--.....---...--CTGA.......----TC.-------CG.-----------.     78
CPZ.GA.88.GAB2      ................T---...-.........--T-----..CA-..--.........................--G....GAGGAA--CTGA.......-----C.------GC..-------A---.     58
CPZ.GA.-.CPZGAB     -----------.-.------...-..........-T-----..TA-.............................--GG...--GCT.-A-T.........---C-GA--...--C..-----------.    723
CPZ.US.85.CPZUS     -----------.-.--T---...-.........-A------..TAC..--.........................--AG...--GCTGAA-C.........T--.-GA--...-G...----------C.    729
CPZ.TZ.-.TAN1       -----------.-.--T---...G.........-AGC-GG-..AACG......................................................-GGC-C.-TGGA-GCA.-----------.    245

H2A.GW.-.ALI        -----------.-.--T---...-.........GAA--CT-A..--..-GTCTAG..GAACACGG...CTGAGTGAA.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAA--AA.CC--GAC-GAGT    947
H2A.DE.-.BEN        -----------.-.--T---...-.........GAG--CT-A..--..-GCCCTG..GAACTCGG...CTGAGTGAA.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAA--AA.CC--GAC-GAGT    952
H2A.SN.-.ST         -----------.-.--T---...-.........GAA--CT-A..--..-G.CCTTG.GAACACGG...CTGAGTGAA.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAA--AA.CC--GAC-GAGT    398
H2B.GH.86.D205      -----------.-.-----G.............GAA--GT-A..--..GTCTTCAA.GAGCACAG...CTGAGTGAA.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAATCAA.CC--GAC-GAGA    949
H2B.CI.-.EHO        -----------.-.------...G.........GAA--GT-A..--..GTCTTCG..GGACACGG...CTGAGTGAA.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAATCAA.CC--GAC-GAGT    948
H2G.CI.-.ABT96      -----------.-.--T---...G.........-AG--GT-A..--..GTCCTTT..GAACACGG...CAGAGTGAA.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAT-CAA.CC--GAC-GAGT    320
H2U.FR.96.12034     -----------.-.--T---...-............--GT-A..--..GTCTTCTG.AAACTCGG...CTGAGTGAG.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAA--AA.CC--GAC-GAGT    443

MAC.US.-.239        ---T-------.-.--T---...-.........G-A--GT-A..--..G.ACTCCT.GAGTACGG...CTGAGTGAA.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAA-CAA.CC--GAC-GAGT    915

SMM.SL.92.SL92B     -----------.-.--T---...-.........GA--G-CT.....................CGG...CTGAGTGAA.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAATCAA.CCG-GAC-GAGT    378
SMM.US.-.H9         -----------.-.--T---...-.........G-A--GT-A..--..G..CTCCT.GAGTACGG...CTGAGTGAA.....G-C...A-CAAG.......GG-GGC.A-GAA--AA.CC--GAC-GAGT    397

STM.US.-.STM        -----------.-.--T---...-.........G-A--GT-A..--..G.ACTCCT.GAGTACGG...CTGAGTGAA.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAA--AA.CC--GAC-GAGT    579

SAB.SN.-.SAB1C      -----------.-.--T---...C......TAA--A.CGTCCC.-G..CCGCAGAG.TAGACCAG...CCTGAGGA-.....TCC...TTT-AC.......TGAGTA.A---CGGAC.---AGAAAGGCG    866

TAN.UG.-.TAN1       -----------.-.--T---...G.........TCA-----..ACTTC-CTGAAGGGGAGGAAGGGCATCA....--.......-...-TC-AG.......T--C-C.G-----GGT.AAGTCG--ACGC    801

VER.KE.-.AGM155     -----------.-.--T-..................--GT-A..AG..GCACGTAC.AGCTGAGA...AGACGTCGG.....-CG...C--AGG.......AA.C-G.--GG-TGCG.ACGTGACCGAGA    813
VER.KE.-.9063       -----------.-.--T---...GGTCCGAGGACTT--GT-A..AG..GCACGTAC.AGCTGAGA...AGACGTCGG.....-CG...C-TAGG.......AA.C-G.--GG-TGCG.ACGTGACCAAGA    827
VER.DE.-.AGM3       -----------.-.--T---...C.........T.T--GT-A..AG..GCACGTAC.AGCTGAGA...AGACGTCGG.....-CG...C--AGG.......AAGG-G.--GG-TGCG.ACGTGACCAAGA    313
VER.KE.-.TYO1       -----------.-.--T---...G.........T-A--GT-T..AG..GCACGTAC.AGCTGAGA...AGGCGTCGG.....-CG...C--AGG.......AA.G-G.--GG-TGCG.ACG-GACCAAGA    313

COL.CM.-.CGU1       -----G-----.-.--T---...-.........--A-G.TCC..CT..G-GGGTCG.CGGAAGAA...GAAGAGGAG.....-CT...-ATCGC.......---CTC.A--A-AGAG.-T-AGTC-AAAA    358

DEN.CD.-.CD1        -----------.-.--T---...-.........--A--GTCCTGA-AC-GGGACTTGAGTACCCAGAAGGCTCAGG-CCGAAG-CGGTT-GAACGTACCAC-CTCT-A-CGA---AGG-CGAGGAAGACG    346

GRV.ET.-.GRI_677    -----------.-.--T---...G..........AA--GGCATC-GCACCGACCGCTGAGTTGCT...GAGCGTCGG.....---GGGACGACTCAGGTAGGGTGAGAGCCTA-GAGTTTTT-GCTACCT    799

GSN.CM.99.CN166     -----------.-.--T---...-........ACAGCCC---..AC..TTCAAGCC.CGAAGGCG...GGACCCAAG.....GAT................TG-C-C.T-G-CG-GT.--T-CG----CC    287
GSN.CM.99.CN71      -----------.-.G-T---...-........GCATCCC--T.GAC..TTCAAGCT.CGCAGGCG...GGACCCAAG.....GAT................TG-C-C.T-G-CG-GT.--T-CG-.--CC    295

DRL.-.-.FAO         -----------.-.--T---...-............--C-........GTCGACCC.CACCTGTG...AGGGACGAA.GGCGGC-GCCATCCGGACCGACC-A-C-GGAA-A-AGAGT-CTAAG..AAGC    102

RCM.GA.-.GAB1       -----------.-.--T---...G.........--T-GCT-A..--..G-CCTCCG.AGGCTAAG...GTTCGGCG-.....G-C....AG-TC.......AC-G-G.....-G-GT.---AC-TTGAC.     89
RCM.NG.-.NG411      -----------.-.--T---...G.........--T--CT-A..--..G-CCTCCG.ACGCGGGT...CCGGA..--.....---...A---TG.......ACTGG-.A--ACGCGG.ACC-AGTC-AGG     93

MND-2.-.-.5440      -----------.-.--T---...C..........AA-GGTTC..AG..GTCGCACC.CACCTGTA...AGGGACGAGCGGCGGC-GCA-.TCGGACAGACC-A-C-GG---AA.GAGTTA-T-GAAGAGC    109
MND-2.CM.98.CM16    -----------.-.--T---...C..........AA-GGTTC..--..GTCATTCC.AACCTGTA...AGGGACGAA.GGCGGC-GCCA-CCGGACCGACC-A-C-GG---A-TGAGTTA--CAA-GAGC    559
MND-2.GA.-.M14      -----------.-.--T---...C..........AA-GGTTC..--..GTCGCTCC.GACCTGTA...AGGGACAAGCGGCGGC-GCC--TCGGACAGACC-A-C-GA---A-AGAGTTA-TCAA-GAGC    482

MNE.US.-.MNE027     -----------.-.--T---...-.........G-A--GT-A..--..G.ACTCCT.GAGTACGG...CTGAGTGAA.....G-C...A-TAAG.......GG-GGC.A-GAA-CAA.CC--GGC-GAGT    396

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       -----------.-.--T---...-.........G-A---GA-..-C..GCTGGCAA.GAACCTCT...GGAGGGAGG.....-A-...A-C-CG.......-AGAAG.A-G-CAGGA.A-CTAG-A-AGA    886

SUN.GA.98.L14       -----------.-.--A---...G.........G-A--G--A..-T..G-CGAAGA.GACGTGGA...GTGAAAC-T.....TC-...-A--AA.......G-GAGC.A-CT--TGA.-A-GAA--AAGG    865

MND-1.GA.-.MNDGB1   ---------.-.-.--T---...-.........GAGAGGCAC..TG..-CACTTGA.GGCAGAGC...ACTCCGC-T.....G--...A--AGC.......AGG-TG.AAGGAG-GT.-----G-T--GA    368

MON.CM.99.L1        -----------.-.--T---...G.........TAACG-CCC..AGCG-CTCGAGCCCGCAGGCGAACAGATCCG-GAGAAGCCTTGCC---TGCGCCCGA-AAAGCTGCG-AGCAAGA-GTAA--AGAG    339
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      -----------.-.--T---...TT.........AA-CCC-CGA-GAGGTAGGCGGTGTGACGGAGAGAAGGCCC-AGCCGAGTGCGT-CCAAGCCACCGGAGAA-AAGTG-TGCGCA-CCA-AA-G-AG    327

DEB.CM.99.CM40      -----------.-.--T---...G........CTA-CC-GA-CTCG.GCCCGCAGGCGGTGTGCGGAGTCTGGAAA-CCTGAGCCGATCTCTTCCCGCCGGA-.AGCTGCG-AGCAAA--TAAGC-GACG    360
DEB.CM.99.CM5       -----------.-.--T---..AG........C-T-CC-GT-TTTGAGCCCGAAGGCGGAGTGTGGAGTCTGGAAA-CCTGAGCCGATCTCTTCCCGTCGAG-GAGCTGCG-AGCATA--TAAGC-GACG    365

SYK.KE.-.KE51       -----------.-.--T---...C.........T-A-CT---..--..CCCGAGAGAGGAGACGCCAGTCAAAGGGACCGCAGAGGAAC-T-CGCACGAAGAAGAGAAGCGGTGTCCGCCCTAT-C-GAT    359
SYK.KE.-.SYK173     ---G.------.-.--T---...C.........TAG-CC---..--..CCCGAGAG.GAGGTGAC...GCCAGTCAA.....--G...-AGTCC.......GGA--C.AAGA-GGAT.C-G--GTC-G-C    697
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                 Gag p7 nucleocapsid binds these loops, see DeGuzman, Science 279:384-388(1988)
                 packaging signal secondary structure, see Harrison J Virol 72:5886-5896(1998)
H1B.FR.83.HXB2      GCTGAA....GCGCGCACG.GCAAGAGGC..GAGG.....GG............CG...GCGAC.TG......GTGAGTACGCCA....AAA...............ATTTT...GACTAGC.GGAGG..    775

H1A1.UG.85.U455     CTGA.G....-T--A---A.---------..---A.....-.............--...-----.--......-----------..TAA--T...............T----...-------.-----..    242
H1B.US.90.WEAU160   CTGA.-....---------.---------..----.....--............--...-----.--......-----------G.....--...............-----...-------.-----..    774
H1C.ET.86.ETH2220   CTGA.-....-T--A-T--.---------..---A.....-.............--...-----.--......-----------..AATTTT...............TA---...-------.-----..    155
H1D.CD.84.84ZR085   CTGA--....------T--.---------..----.....--............-A...-----.--......----------T..GAA--T...............T----...-------.-----..    292
H1F1.BE.93.VI850    CTGA.-....-T--AACAC.-GC-AGA-G..CGA-.....A-............--...-----.--......-----------GAATTTTT...............T----...-------.-----..    130
H1G.SE.93.SE6165    CTGA.G....-T--A---A.---------..---A.....-.............--...-----.--......-----------....A---...............T----...-------.-----..    178
H1H.CF.90.056       CTGA.-....-T--A---A.---------..---A.....-.............--...-----.--......-----------...ATTTT...............G----...-------.-----..    122
H1J.SE.93.SE7887    CTGA.-....-T--A----.---------..----.....--............--...-----.--......-----------.AAAA-T-...............T----...-------.-----..     98
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 CTGA.G....-T--A---A.---------..---A.....-.............--...-----.--......-----------......--...............-----...-------.-----..    340
H102_AG.NG.-.IBNG   CTGA.G....-T------A.---------..---A.....-.............--...-----.--......-----------......--...............-----...-------.-----..    315
H1N.CM.95.YBF30     TTG.......-T--A---A.--G------..----...................--...---GA.A.......---T-AGTA-GC.AATTTT...............GAC-G...-CGGT-G.CC--A..    333
H1O.BE.87.ANT70     --G-.-....-T--A-C--.CT-------..---A.....--A.....A...CT-A...C.AGA.G-......-------A...........................----...-.--G--.--T--..    802
H1O.CM.91.MVP5180   --G-.-....-T--A-CT-.CT-------..---A.....--A.....A...CT-A...CAAGA.G-......------............-...............-A---...-.--G--.--T--..    777

CPZ.CD.-.ANT        ----.C...A------GTA.---GA----..----.....C-G...........A.....A-....-......--------CTT.CATTTTG................----...-.T-GCT.A-T-A..    113
CPZ.CM.-.CAM3       ----.-....-T--A---A.--G------..----.....C-A.....A...CT-....CA--...-......------G...........................T----...-.-C---.--T--..    140
CPZ.GA.88.GAB2      ----T-....-T--A--ACA--G------..----.....C-.................-TAC...-......--------A.........................T---CTTT-.-----.A-T--..    122
CPZ.GA.-.CPZGAB     ----.-....-T--A---A.---------..----.....C-G.....C...GA-....T......-......----------A-T......................----...-.-----.--T--..    787
CPZ.US.85.CPZUS     ----.-....-T--A---A.--G------..----.....C-A.....A...CT-....CA--...-......--------A..........................----...-.-C---.A-T--..    792
CPZ.TZ.-.TAN1       .G---CAGCGCAATCACAAGAGGC-----...G-A........................CTCCGG--......--------AAA........................----...-.T-GT-.--T--..    310

H2A.GW.-.ALI        ---CCT....AGAAAGG--.CAGGCCAAG..-TAC.....CAA.....A...GG.C...CG-CG.--......TG---CGG-AGTGAAG-GG...............CC-CC...-GG-G....A---..   1022
H2A.DE.-.BEN        ---CCT....AGAAAGG--.CGGGCC-AG..-TAC.....CAA.....A...GG.C...-GCGT.GT......-GAGCGGGAGTGAAAG-GG...............CC-CC...-GG-G....A---..   1027
H2A.SN.-.ST         ---CCT....AGAAAAG--.CAGGCC-AG..-TAC.....CAA.....G...GG.C...-GCGT.GT......-GAGCGGGAGTGAAAG-GG...............CC-CC...-GG-G....A---..    473
H2B.GH.86.D205      ---CCT....-TAAAAG--.CAGGCC..G..-TAC.....CAG.....G...CA......GCGT.GA......-GAGCGGGAGG-GAAG-GG................C-CC...-GGAGTA.A..--..   1020
H2B.CI.-.EHO        ---CCT....-TAAAA---.CAGGCC..G..-TAC.....CAG.....G...CA......GCGT.GA......-GAGCGGGAGG-GAAG-GG................C-CC...-GGAGTA.AA---..   1021
H2G.CI.-.ABT96      -T-CCT....AGAAAGG--.CGGGTC..G..-TAC.....CAG.....A...CA......GCGT.GA......-GA-CGGGAGT.GAAG-GG...............CC-CC...-GG-GCG.CAG-...    392
H2U.FR.96.12034     ---CCT....-TAAAGG--.CAGGCT..G..-TAC.....CAA.....G...CA......GCGT.GA......-GAGCGGGAGT.GA.G-GG...............TC-CC...-G...TT.-C---..    512

MAC.US.-.239        ---CCT....ATAAAGG--.CGGGTC..G..-TAC.....CAG.....A...CG......GCGT.GA......-GAGCGGGAGAGGAAG-GG...............CC-CC...-G...TT.-C---..    986

SMM.SL.92.SL92B     TTGACCCGGT--CA-TGG-CTG-GCG--AGTACA-GTAAGA-A........................GGCCTGTG-GAC-GT..........................................A---..    440
SMM.US.-.H9         ---CCT....ATAAAGG--.CGGGCC..G..-TAC.....CAG.....G...CG......GCGT.GA......-GAGCGGGAGTCGGAG-GG...............CC-CC...-G...TT.-C---..    468

STM.US.-.STM        ---CCT....-TAAAGG--.CGGGC...............-AA.....G...CG......GCGT.GA......-GAGCGGGAGGCGAAG-G-................C-CC...-G...TT.-C-A-..    643

SAB.SN.-.SAB1C      -ACCGT....--CG-AGT-.CAGGT-A-A..-GC-.....CCT.....G...CGGA...C-CGA.GA......CACCC-CG-G-TGTGTGTG...............TG-GA...--AG--A.---AAAA    947

TAN.UG.-.TAN1       -GG--G....---AAG-G-.ATCC-CCAG..--AA.....AAA.....G...TA-T...--C-G.G-......AG-CAGGG....................................G-G-...TGCA..    860

VER.KE.-.AGM155     AGG-......CTCG-TGA-.TAGGCTTCT..CGA-.....T-C.....C...GG.-...AAA-A.GC......TC---CCTAGTTAGAGG-C...............TAGGA...AGGGCCG.TAGCC..    889
VER.KE.-.9063       AGG-......CTTG-TGA-.TGGGCTTCT..CGA-.....T-C.....C...GA.A...AG.-A.GC......TC---CCTAGTTAGAGG-C...............TAGGA...AGGGCC..TAGCC..    901
VER.DE.-.AGM3       AGG-......CTTG-TGA-.TAGGCTTCT..CGA-.....T-C.....C...GG.-...AAA-A.GC......TC---CCTAGTTAGAGG-C...............TAGGA...AGGGCCG.TAGCC..    389
VER.KE.-.TYO1       AGGAG-....CTTG-TGA-.TAGGCTTCT..CGA-.....T-C.....C...GG.-...AAA-A.GC......TC---CCTAGTTAGAGG-C...............TAGGA...--GGCCG.TAGCC..    391

COL.CM.-.CGU1       AGG-G-....CTTACGGGT.-G-GTCAAG..----.....ACT.....C...TA--...-TCTG.C-......CAA-AGTGAAAGTAAA-GT...............GCGCG...CT-GTCG.C-CA-TC    439

DEN.CD.-.CD1        CTGCGCAGCGCAAA-GTAAG-ATCTC-C-GGAGCACACACTAGTGGCAGTAGTGT-GGGCT-GAAGATAGCAA-GAG-GCTAT-TGGAA-C-AAGGGCTAGATAAGGGG--GAAAA-AATCTA-TC-AGA    476

GRV.ET.-.GRI_677    AG-C-GCGAGAAAG--TA-GC-GC--CAGGG-C-CGGGTCCCATTAGTGGCAAC-AA.....................CC-AGTTGGACG--GGGTTGG........TAGGG.....GAC-GGTCG-A..    893

GSN.CM.99.CN166     A-GA--....TTTGCTG--CAGCCCCTTGAA---AAGGTAA-GAGACCGGACGGGTCTA-AAGGG--GCAGACT-CTAGG-CAGGTGGGTTGA.AGAAGGGTACCCACACAGAGG-GAG-AACT-T-AAA    412
GSN.CM.99.CN71      A-AA......CTTGCTG--CAGC-CCTAGAA---AAGGTAA-GAGACCGGACGGGTCTG-AAGGG--GCAGACT-CCAGG-C.GGTGGGTTGAGAGAAGGGTACCCACACAGAGG-GAG-AACT-T-AAA    418

DRL.-.-.FAO         C-C--CGCGA-AC-CGC-TC-GT-AGTAA..A-A-GAAAGTAAAAT..CAGTGCACTGT-A-G-GAAGGGTCTAGTG-GC--TGTGAGC-GCGGCTAGGCAAAGGCA-C-CC...-TAGGCAAAA--AAA    225

RCM.GA.-.GAB1       ..........CA-GTA-GA.--TGCCT-GTG-CTTCAAAGT-C.....T...AGA-A..AA-TG.A-CT....AGCGAAGGAAGCAGGGC--...............CCCGG...TC-GGTA.CTG--CC    174
RCM.NG.-.NG411      TAA--G....CA--CTGGT.-GCTCGTAA..ATCT.....A-C.....G...AGAA...AA-TG.A-......-GCTAGTA-AGCAAGGCG-...............CCCGG...TCAGGTA.CTG--CC    174

MND-2.-.-.5440      C-C--CGCGCAG-ACTCAAA-GT-AGCAG..TGCACTGTAATTGAT..TGAGAGA-AGTC-AGGGATCCGCTT-A-CAGG--AG-TCGCG--GGCAACCCCAGTAGGCAAAA...--AA--AA--G-AAG    232
MND-2.CM.98.CM16    C-C--CGCGCAG-ACTCAA.-GT-AGC-GTGC-CCGAACA-TTG....TGTGTGT-AGTC-AGG.GTCCGCTA-A-CAAG--AG-CCGCCG-GGCAACCCCAGTAGGCAAAA...-GAA-AGA--G-AAG    680
MND-2.GA.-.M14      C-C--CGCGCAG-ACTCAA.-GT-AGC-G..TGCACCGTATTGTGG..TAGTGAGT...C-AGG.ATCCGCTT-A-CAGG--AG-TCGCT--GGCAACCCCAGTAGGTAAAA...--AA--A.--G-AAG    599

MNE.US.-.MNE027     ---CCT....AGAAAGG--.CGGGTC..G..-TAC.....CAG.....A...CG......GCGT.GA......-GAGCGGGAGAG.AAG-GG...............CC-CC...-G...TT.-C---..    466

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       -AAAGT....CT--T-GG-.---G--A-A..--A-.....ACC.....T...GC.T...TGAGA.C-......AG--TA-GAAGGACTTG-C...............TGC-A...--AGGCG.-C--A..    964

SUN.GA.98.L14       TT-CG-....C-TG-TGGA.AGGC-CC-G..--A-.....TTA.....A...GGTA...AGTGA.G-......-CACT---CAGGCACTGTC...............-GGGG...ACAGGC-.A--A...    943

MND-1.GA.-.MNDGB1   AGACGC....CA-GAGGT-.AGTCAGT-G..--CT.....-AC.....T....TTA...CAAGA.AT......TA-TTGTAC--TAGTGT--...............GGGGC...AG-ATAG.TC--AGC    448

MON.CM.99.L1        ATC-GGCGGTC-C-TAGG-T-GC---CTAGC-T--GACGG-AACCTATCCAAGAG-GAA-GTT-CA-AGGTGCTCC-AG-G-GAGCATA---TAAGGGCACG............................    441
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      -TGACTTGGACG-GT-TG-GAAGG-T---AGACTTCCTCA-ATCGAGCAGGCATA-AGA-ATC-TGCGGGAGG-GAGAA--T-GGAGAGG--GAGACTCCCACAGAGGACAGGGCC-GA...........    446

DEB.CM.99.CM40      C-G--GAATACA-G--CGCGAAT-AG---GG-T-TGTGGTCTCTGCAGGCAGAGTACCACT-TGGA-CAAGAGAG-CTCCT-GTCCACT-GGGACGTTTGTGCAAGT-GGCACGTC-GGGTAA-......    484
DEB.CM.99.CM5       C-G--GAATACA-G--CGCGAGTG-G-A-GG-T-TGTGACCTCTGCTGGCAGAGT-TCACT-TGGA-CAAGAG..-CTCCT-GTCCACT-GGGACGTTTGTGCAAGT-GGCACGTC-GGGTAA-......    487

SYK.KE.-.KE51       CGGCG-CCGGATTGAGTA-GTG-GTTCT-CG-C-TCAGACT-CACGCGGCGGTCG-GGATAA-TAG-GGGTC..........................................................    431
SYK.KE.-.SYK173     CTA-GC....CGA-C.GGT.-.CT-GT-G..CTC-TG...-TG.....T...ACAC...A---G.AC......-A-GTA-GTGATCCAGCGC...............CAGAC...TG-CCA-.A-CA-TC    778
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H1B.FR.83.HXB2      ...CTA.....GAAGGAG..AGAG..........................................................................................................    789

H1A1.UG.85.U455     ...---.....-------..---A..........................................................................................................    256
H1B.US.90.WEAU160   ...---.....-------..----..........................................................................................................    788
H1C.ET.86.ETH2220   ...---.....-------..----..........................................................................................................    169
H1D.CD.84.84ZR085   ...---.....-------..----..........................................................................................................    306
H1F1.BE.93.VI850    ...---.....-------..----..........................................................................................................    144
H1G.SE.93.SE6165    ...---.....-----G-..----..........................................................................................................    192
H1H.CF.90.056       ...---.....-------..----..........................................................................................................    136
H1J.SE.93.SE7887    ...---.....-------..----..........................................................................................................    112
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................      0
H101_AE.TH.90.CM240 ...---.....-------..----..........................................................................................................    354
H102_AG.NG.-.IBNG   ...---.....-------..----..........................................................................................................    329
H1N.CM.95.YBF30     ...AAG.....T-G-AGA..GAG-..........................................................................................................    347
H1O.BE.87.ANT70     ...-C-.....--CCT--..G-GAAGGG.CGA..AGTCTCTAGG.G..GAGGAAG...........................................................................    841
H1O.CM.91.MVP5180   ...-C-.....--CCT--..G-GAAGGG.CGA..AGTCCCTAGG.G..GAGGAAG...........................................................................    816

CPZ.CD.-.ANT        ...GC-.....ATCCT--..G-GAAGGT.CGA..AGTCTCTAGGAA..CAGGAAG...........................................................................    153
CPZ.CM.-.CAM3       ...--G.....--CCT--..G-GAAGGG.CGA..AGTCTCTAGG.G..GAAGAGG...........................................................................    179
CPZ.GA.88.GAB2      ...---.....--CCT--..--GAAGGG.CGA..AGTCTCTAGGTG..GA.GAGG...........................................................................    161
CPZ.GA.-.CPZGAB     ...---.....--CCT--..--GAAGGG.CGA..AGTCTCTAGG.G..GGAGAAG...........................................................................    826
CPZ.US.85.CPZUS     ...--G.....--CCT--..G-GAAGGG.CGA..AGTCTCTAGG.G..GAAGAGG...........................................................................    831
CPZ.TZ.-.TAN1       ...GC-.....ACCCT--..--GAAGGG.CGA..AGTCTCTAGGTAACAGGGGAA...........................................................................    352

H2A.GW.-.ALI        ...TA-.....-T-CCTA..CACCAAAA.T.T..GTAGCC.GAAAG..GGCTTGTTATCCTACCTTTAG...ACAGGTAGA...AGATT..GTGGGAG................................   1095
H2A.DE.-.BEN        ...TA-.....-T-CCTA..CACCAAAA.ACT..GTAGCCAGAAAA..GGCTTGTTATCCTACCTTTAG...ACAGGTAGA...AGATT..GTGGGAG................................   1102
H2A.SN.-.ST         ...TA-.....-TGCCTA..CACCAAAT.ACA..GTAGCCAGAA.G..GGCTTGTTATCCTACCTTTAG...ACGGGTAGA...AGATT..GTGGGAG................................    547
H2B.GH.86.D205      ...TA-.....-T-CTCC..-A-....................TTT..TGCATTGTCTACTCTAAAGAG...GGAGTAGGG...CATAA..GTGGGAG................................   1078
H2B.CI.-.EHO        ...TA-.....-T-CTCC..-A-TTT......................GCAATTCGTCTACTCTAGGAC...AGGGTACGG...AATAA..GTGGGAG................................   1079
H2G.CI.-.ABT96      ...TA-.....-TGCACC..-A-AATTT.GTA..GCCAAAAAGGGC..TGTGAATCCTACCTTGAATAG...TCAGGTAGA...AGT....GTGGGAG................................    465
H2U.FR.96.12034     ...TA-.....-TGCA-C..-A-AAATA.GA...ACCAA..AGGGT..TGTCTGCCTCTGAGAAAGGAG.....AGGTAGT...ATATT..GTGGGAG................................    582

MAC.US.-.239        ...TA-.....-TGCA-C..-C-AAAAA.GAA..A........TAG..CTGTCTT.TTATCCAGGAAGG...GGTAATAAG...ATAGA..GTGGGAG................................   1052

SMM.SL.92.SL92B     ...T..................CCAAAA............GGTGTG..AATATCCTACCTACGGGATAG...GTAGAAGTA......AA..GCGGGAG................................    492
SMM.US.-.H9         ...TA-.....-TGCA-C..-A-A............GAGTCATAGG..ACTGAGTTCCCTACTTTTGAG...AAAAGAGTA...GGAGA..GTGGGAG................................    534

STM.US.-.STM        ...TG-.....-TGCA-C..-AGTAGCC.AGA............GG..GCTGATTGTTCTACTCTTGAG...GGAAGAGGT...AGAAG..GTGGGAG................................    708

SAB.SN.-.SAB1C      GAGAAG.....TC--ACA..G-GCTGAC.AAG..GCTGGCTTAGCA..GTGGCAGAAGGCTAGGTCGAG...CGGGAAAGG...AAA...........................................   1016

TAN.UG.-.TAN1       ...GGT.....AG-TCTA..G-T-GGCG.ACA..GATCAGCACCTG..GGTGAGCA..........................................................................    901

VER.KE.-.AGM155     ...G--.....ACTACTC..T-G-CAAG.TAG..GGCAGGCGGACG..GGTACGTA..........................................................................    930
VER.KE.-.9063       ...A--.....ACTACTC..T-G-CAAG.TAG..GGCAGGCGGAC...GGTACGCA..........................................................................    941
VER.DE.-.AGM3       ...A--.....ACTACTC..T-G-CAAG.TAG..GGCAGGCGGACG..GGTACGCA..........................................................................    430
VER.KE.-.TYO1       ...G--.....ACTACTC..T-G-CAAG.TAG..GGCAGGCGGT.G..GGTACGCA..........................................................................    431

COL.CM.-.CGU1       AGGAAG.....TGGCAGA..C---AGAG.CAC..AGAGAGGGAGTG..CTCGCCAGAGAAGGAGAAGAG...CTCATTAGG...AGGTC..TTCAGGCAGGGAGTAGCGCCCCTGGGCAGGTCGAGGGGG    549

DEN.CD.-.CD1        GG................................................................................................................................    478

GRV.ET.-.GRI_677    ...GC-............................................................................................................................    896

GSN.CM.99.CN166     GAGGAGTAACA--CTCCCACCAGAGGATAGGGCAGA..............................................................................................    448
GSN.CM.99.CN71      AAGAAGTAACA--CTCCCACCAGAGGATAGGGCAGA..............................................................................................    454

DRL.-.-.FAO         GAAAA-GGGAGA-GTA--GCCTGTTGCT.GAT..AAGTGAGGCAAAAGAAGCCTA.GGGGTAAGAAAAG.............................................................    290

RCM.GA.-.GAB1       TCTAGG.....-------..C--AGTCC.TAG..AGAAGGGAGGAA..A.................................................................................    211
RCM.NG.-.NG411      TCTAGG.....-----GT..C--AGTCC.TAG..AGAAGGGAGGAA..A.................................................................................    211

MND-2.-.-.5440      TAAGGCCGACGC--A-T-AA--TAAGGG.CTT..CCTCCGAAGGGAGAAGCAGGGGGCAAGAAA..................................................................    293
MND-2.CM.98.CM16    TAAGGCCGAGGC--A-T-AA-AGAGGTC.CTT..GTGAAAGAGGA.....CAGGGGGCAAGAAA..................................................................    736
MND-2.GA.-.M14      TAAGGCCGAAGC--A-T-AA--TAAAAG.GGC..CTTCCGAAGGGAAGGGCAGGGGGCAAGAAA..................................................................    660

MNE.US.-.MNE027     ...TA-.....-TGCA-C..-C-AAAAA.GAA..A........TAG..CTGTCTT.TTATCCAGGAAGG...GATAATAAG...ATAGA..GTGGGAG................................    532

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................      0
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................      0
LST.KE.-.lho7       ...AGG.....T------..--TAAGAC.CTC..ACCGGGAGAGTG..GCAGCAGGCCGGGGGCAGCCT...TGTGAGAAG...TGTGT..AATTCTGATCTAGTGTAACTGGGACACTAGTGGTAGCTT   1071

SUN.GA.98.L14       ..AG-C.....CT---CT..G-G-GGAG.GTC..CCGCTAGGTTAG..TACTGTCAAGTAGGCAGACTA...GTAGTACGT...GGAAT..AAAATAAGAAGTGTGTGTATAACTCTGTGTCTCGGAAGA   1051

MND-1.GA.-.MNDGB1   A.................................................................................................................................    449

MON.CM.99.L1        ..................................................................................................................................    441
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      ..................................................................................................................................    446

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................    484
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................    487

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................    431
SYK.KE.-.SYK173     GGGGA-.....AT---G-..-CC...........................................................................................................    794
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                                                                           / Gag and Gag-Pol start (p17)
H1B.FR.83.HXB2      .......................................................ATGGGTGCGAGAGCGTCAGTA...TTAAGCGGGGGAGAATTAGATCGATGGGAAAAAATTCGGTTAAGGCCAGGG    861
Gag                                                                        _M__G__A__R__A__S__V__.__L__S__G__G__E__L__D__R__W__E__K__I__R__L__R__P__G_    p17

H1A1.UG.85.U455     .......................................................---------------------...---------AA-A--------TC------G---------------------    328
H1B.US.90.WEAU160   .......................................................-----------------G---...---------------------A-G---------------------------    860
H1C.ET.86.ETH2220   .......................................................------------------A--...-----A--C-A-A--------GCC------------AA-------------    241
H1D.CD.84.84ZR085   .......................................................---------------------...------------A----G---GCT------------------C--------    378
H1F1.BE.93.VI850    .......................................................------------------A--...------------A--------GA--------------A---------G---    216
H1G.SE.93.SE6165    .......................................................---------------------...----C-------A--------GCT-----------------G---------    264
H1H.CF.90.056       .......................................................---------------------...--------C---A--------GCT-----G---------C-----------    208
H1J.SE.93.SE7887    .......................................................------------------A--...-----T------A--------GAT-----------------G---------    184
H1K.CM.96.MP535     .......................................................---------------------...------------A--------GC---------G---------C--------     72
H101_AE.TH.90.CM240 .......................................................---------------------...-----T------A--------GC------------------GC--------    426
H102_AG.NG.-.IBNG   .......................................................---------------------...-----T------A--------GC------G---------------------    401
H1N.CM.95.YBF30     .......................................................--------------------G...----CA------A---------A-------TC----TAT--G--A------    419
H1O.BE.87.ANT70     .......................................................-----------T-----T--G...--G-CA--AA-CA----G---GC-------C-----A------A------A    913
H1O.CM.91.MVP5180   .......................................................-----------------T--G...--G-CA---A-TA----G---GC-------CG----A-------------A    888

CPZ.CD.-.ANT        .......................................................-----A---G-G-----T--T...--G--G--A-AGA-GC-----AC--------GT--CA--C-TC----C--T    225
CPZ.CM.-.CAM3       .......................................................---------------------...----CA------CG-------GCT------------A--C-----------    251
CPZ.GA.88.GAB2      .......................................................-----------------TA--...----C---C--GCG-------GCC-----G------A--C-C--A------    233
CPZ.GA.-.CPZGAB     .......................................................--------------------T...C---CA------A----------C---------G-----C-T-----C---    898
CPZ.US.85.CPZUS     .......................................................--------------------T...C-G-CA------CG-------GCT--------G------C-T--A--T---    903
CPZ.TZ.-.TAN1       .......................................................--------------------G...--G--G--A-ATA-GC-G---AC-------TCC--AA--C-T-AAT-CA-A    424

H2A.GW.-.ALI        .......................................................-----C------AAC--C--C...--G--A---A--A--GC---CGA--TA----G----A-----C----C--C   1167
H2A.DE.-.BEN        .......................................................-----C------AAC--C--C...--G--A---AA-A--GC---CGA--TA------G--A-----C----C--C   1174
H2A.SN.-.ST         .......................................................-----C------AAC--C--C...--G--A---AA-A--GC---CGA--TA-----G---A-----C----C--C    619
H2B.GH.86.D205      .......................................................-----C-------GC--C--C...C-GTCA---AAGA--AC----GA--TA------G--A-----C----C--C   1150
H2B.CI.-.EHO        .......................................................-----C-------GC--C--C...--GTCA---AAGA-GAC----GA--TA-----GG--A-----C----C--C   1151
H2G.CI.-.ABT96      .......................................................-----C------AGC--C--C...C-GTCA---AA-A--GCT---GA--TA------G--A-----C----C--C    537
H2U.FR.96.12034     .......................................................-----C------AAC--.--C...--GTCA---AAGA--G-----GA--TA------G--A-----C----CAAC    653

MAC.US.-.239        .......................................................-----C-T----AAC--C--C...--GTCA---AAGA--GC----GA--TA---------A--C--C-A--CAAC   1124
Gag                 __.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__M__G__V__R__N__S__V__.__L__S__G__K__K__A__D__E__L__E__K__I__R__L__R__P__N_    p17

SMM.SL.92.SL92B     .......................................................-----C-------GC--C--C...--GTCA---AA-A--GC----GA--TA------G--A-----C----C--C    564
SMM.US.-.H9         .......................................................-------T----AAC--C--C...--GTCA---AAGA--GC----GA--TA---------A-----C----C--C    606

STM.US.-.STM        .......................................................-----C------AGC--C--C...--GTCA---AA-A--GC----GA--TA------G--A-----C----C--C    780

SAB.SN.-.SAB1C      .......................................................-----------TAAC-----C...-----T--TA-GA--C-----GC--TC---TC-G-CA-----C----CAAC   1088

TAN.UG.-.TAN1       .......................................................-----A---G--CAC--G-C-...C-GTCA---A-GA-T--G--CAC--TT--G-----A--C---C-C--GAAC    973

VER.KE.-.AGM155     .......................................................-----G---GCTA-C----C-...C-G-ATA--A--C--------GA--TT--GC-T--A--AC-TC-C--GAAC   1002
VER.KE.-.9063       .......................................................-----G---GCTA-C----C-...C---AA---A--C-------C-A--TC--G-----A--A---C-C--GAAC   1013
VER.DE.-.AGM3       .......................................................-----G---GCTA-C----C-...C---ATA--A--C-------CAA--TT--GC-T--A--AC-TC-C--GACC    502
VER.KE.-.TYO1       .......................................................-----G---GCTA-C----C-...C---ATA--A--C-------C-A--TT--G-----A--AC-TC-C--GAAC    503

COL.CM.-.CGU1       GCCTGCAAGTGGAGTAAGCTGCGGCGCTCCAGGACCGGTAGAGGGAGGTCATTA.-----CAACGAGCA-GG-C-G...---G-GAA-AA-AC------AGACCTAC-G---G-C---C-G-A-AA----    675

DEN.CD.-.CD1        .......................................................-----GAGCG-GAGC--G--TCCCA-G-CA--T-CG-CCC-G---A---TT------G-AA-A-----A------    553

GRV.ET.-.GRI_677    .......................................................-----C-G-G-TCAC----C-...C-GTCA---A--AGCC-C--CACG-TC--G--G---A--C--C-T--GAAC    968

GSN.CM.99.CN166     .......................................................-----A-----GCAC--G-CGATGC-G-CA--TACTA-G--G---A-G-AT--G---G-G--TC-C--A---AA-    523
GSN.CM.99.CN71      .......................................................-----A-----GCAC--G-CGATGC-G-CG--TACTA-G--G---A-G-AT--G---G-GA-TC-C--A--GA-A    529

DRL.-.-.FAO         .......................................................-----A-----C-------G-...C-T--G--A-A-A-GC-T---GCT-TT-----GG--A-----C----CTCC    362

RCM.GA.-.GAB1       .......................................................--------------C---T-G...--GTCA---AAGA-GC----CGC-------TC-G--A-----C----C--C    283
RCM.NG.-.NG411      .......................................................-----------G------A-T...--GTCA---AAGA-G------GCT------C-GG--A-----C----C--C    283

MND-2.-.-.5440      .......................................................-----C-----C-------G-...C-T--G--A-A-A----G---GA-CT------G---A-----C----CTCC    365
MND-2.CM.98.CM16    .......................................................-----C-----C-------GT...C-T--G--A-A-A----G--CGAGCT------G---A-----C----CTCC    808
MND-2.GA.-.M14      .......................................................-----C-----C-------GT...C-T--G--A-AGA----G---GA-CT-----C----A-----C----CTCC    732

MNE.US.-.MNE027     .......................................................-----C------AAC--C--C...--GTCA---AAGA--GC----GA--TA---------A--C--C-A--C--C    604

LST.CD.88.447       .......................................................-----AT--G-GAAC--T--C...C----TA--CA-ATTGAG-GAGA--TCTGC-GT--CA--C----A--T-AC     72
LST.CD.88.485       .......................................................-----AT--G-GAAC--T--C...C----TA--CA-ATTGAG-GAGA--TCTGC-GT--CA--C----A--T--C     72
LST.CD.88.524       .......................................................-----AT--G-GAAC--C--C...C-C--TA--CA-ATTGAGA-AGAT-TTTGT--TG-CA--C----A--T---     72
LST.KE.-.lho7       CACT...................................................-----AT--G-TAAC--T--C...C-C--TA--CA-ATTGA-A-AGAT-TTTGT-GTG-CA--C----A--T---   1147

SUN.GA.98.L14       GTGTCTCAAAC............................................-----A---G--AAC--CAC-...G-GGATA---A--TTG-GAGGA-C-TT----G-G-AGCTC-G-AA--T--A   1134

MND-1.GA.-.MNDGB1   .......................................................------AATG-GAAC--T-CC...--GTTA---ACT--T--G---AA--TT--G-----AA-A----A-AG---T    521

MON.CM.99.L1        .......................................................-----G-----GCAC--G-CGATGC-T--T--TACTA-------CAAG-AT--G--GG-G---C-T--A--GC-C    516
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      .......................................................-----A-----GCAC--G-CGATGC-G-CA--TAACA-G--G---A-G-AT--G--GG-GA--C-C--A---AAA    521

DEB.CM.99.CM40      .......................................................-----G---G-GCG---G-C-CCA----C-----CG-CT-----CA---TT------G-AA-A--G--A---AAA    559
DEB.CM.99.CM5       .......................................................-----G---G-GCGA--G-CGCCA----CG----C--CT-----CA---TT--G-----AA-A--G--A---AAA    562

SYK.KE.-.KE51       .......................................................-----A--AG-G-GA--G-CGATCC---CA--TA--A-GC-T---AA--AT--G---------C-TC----GAA-    506
SYK.KE.-.SYK173     .......................................................-----A--AGCG-G---G-C-ATA----CA--TA----GC----CA---AT--G---------C-CC-A--GAAA    869
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H1B.FR.83.HXB2      GGAAAGAAAAAATATAAATTAAAACATATAGTATGGGCAAGCAGGGAGCTAGAACGATTCGCAGTTAATCCTGGCCTGTTAGAAACATCAGAAGGCTGTAGACAAATACTGGGACAGCTACAACCATCCC    991
Gag                 _G__K__K__K__Y__K__L__K__H__I__V__W__A__S__R__E__L__E__R__F__A__V__N__P__G__L__L__E__T__S__E__G__C__R__Q__I__L__G__Q__L__Q__P__S__    p17

H1A1.UG.85.U455     -----C----------G-C-G------T----------------------G---AA----A--C----C--------T---------G-------A---CAG--------------AT--------G-T-    458
H1B.US.90.WEAU160   -----T------------C----------------------------------------------C--------------------------------------------------AT------------    990
H1C.ET.86.ETH2220   ---------C-C----TGC-G-----CC----C-------A---------G---AA---T---C----C----A---T-----T-------C--------A-------A-TAA-------------G-T-    371
H1D.CD.84.84ZR085   -----------G-----GC-------------------------A-----G--------T---C-----------T------------------------A-------A---A-------------G-T-    508
H1F1.BE.93.VI850    ----------G-------A-G------C--A----------------------------T---C--G----------TC--------------------CA-A-----A-AA------------------    346
H1G.SE.93.SE6165    ----G----TC-------A--------C----------------------G--GA----T---C----C----A---T---------G-------T---CA-------A--A-----T-G--------T-    394
H1H.CF.90.056       ----------------GGC--------C----------------------G---A----T---C----C--C-----T---------C-----------CT---G---A-A-A----A----G---G-TA    338
H1J.SE.93.SE7887    --G-------------GGA----G---C----------------------G--CA----T---C----C--------TC----GT--G--A--------CA---------A-T------C------G-T-    314
H1K.CM.96.MP535     ------------------C-G------C-------------------------------T---C-C--C--------T-----G---A-----------C-G------A-AAC---AA----G------A    202
H101_AE.TH.90.CM240 ----GA----------GGC-G------T----------------A---T-----A--------C----C---A--T-T---------G-------A---CA-------A-A-A----T----GT--A-T-    556
H102_AG.NG.-.IBNG   ----------------G-C--------C----------------------G---A--------C----C--------T---------G----G--A---CA----C--A---A----T-----T--G-T-    531
H1N.CM.95.YBF30     --------------C-G-A-G------T----------------------G---A-------TTG---C--A--T--CA-G--C---G-G--C------GCCA-GT----AAAT--AT--G-----G-T-    549
H1O.BE.87.ANT70     TCT--A--G-------G-C-------CT----------------A-----G---A--------TG--------AG--AC-------TG----G--TAA-GAGA-GC-G--ACAG---T--G-G---G-T-   1043
H1O.CM.91.MVP5180   TCT--A--GGC-----GGC--------T----------------------G---A---A----TG---------T--A--------TG-------TAC-GAG---C-G--ACAG---T--G-G---G-T-   1018

CPZ.CD.-.ANT        --C--------G--C-TGA--------C-G--T--------ATC------GC-G--T--T--GC-C-GCT-CTC---TC----------------T---GA-A-GGCTA-CCAT--AT-GAGC--T---A    355
CPZ.CM.-.CAM3       ----------------TGA-G------T----------------A-----G--CA-------TTG---C-----T--AA-G-----GG-------A---GAG--GT--T-AA-G--AT--G-----G-T-    381
CPZ.GA.88.GAB2      ----G-----G---C-TGA-G-----------------------------G---A-------TTG-G-C-----T--AA-G------AA----------TAT--GT--T--AA-------G-----G-T-    363
CPZ.GA.-.CPZGAB     ----GA----G-----TGA-G------T----------------------G---A--------TG-G-C--C--G--AA-G----GTAAG-----A----CTA--T-GT-ACA---AT--G-G---G-T-   1028
CPZ.US.85.CPZUS     -----------G----TGA-G------T----T-----------------G---A----T--TTG---C--A--T--AA-G------G----C------CTC---T--T-AAA----T--G-----G-T-   1033
CPZ.TZ.-.TAN1       --C-G----------TT-A--------C----------CG-A--C--A---C-G--T-----GA-G-----C--T--CA-G--G-ACGT---------CT-GA----CA-CCTC-----G--G--T--GG    554

H2A.GW.-.ALI        ---------------C-GC----------T--G------GCG-AT--AT-G--CA------G-T-GGCAGAAA-------G--GT--AA------T--CCA-AG---T--TAA-GTTT--G------TAG   1297
H2A.DE.-.BEN        -----------G--C-GG-----------T--G------GCG-AT--AT-G--TAA-----G-T-GGCAGAGA-------G--GT--AA------T--CCA-A-G--T--CA--GTTT--G-T----TAG   1304
H2A.SN.-.ST         ----------------GGC----------T--G------GCG-AT--AT-G--CA------G-T-GGCAGAGA-------G--GT--AA---G--T--CCA-A----T--TAC-GTTT--G-T----TAG    749
H2B.GH.86.D205      -----------G----TGC--------G-----------GTG-AC--AT----CA----T-G-T-AGCAGAGA-------G---T--AA------A---CA-A----T--TAA-GTCT--GCT----TAG   1280
H2B.CI.-.EHO        ----------G---C-TGC--------------------GTG-AT--AT----GA----T-G-T-GGCAGAGA---G---G-G-T--AA------A--CC-GA----T-G-AA-GTCT--GG-----TAG   1281
H2G.CI.-.ABT96      --------------C-TG---------G-T--G------GCG-AC--AT-G--CA------G-T-AGCAGAGA-------G---T--AA------T--CCA-A----T--TTC-GTAT--GCT----TAG    667
H2U.FR.96.12034     --------------C-TG---------G-T--G------GCG-AC--AT-G--CA----T-G-T-AGCAGAAA-------G--GG-CAA------A---CA-A----TT-ATCGGT-T--GCT----TAG    783

MAC.US.-.239        -----------G--C-TG--G--G---G-----------GCA-AT--AT----TA----T-G-T-AGCAGAAA-------G--G-ACAA------A---CA-A-------TTCGGTCT--GCT----TAG   1254
Gag                 _G__K__K__K__Y__M__L__K__H__V__V__W__A__A__N__E__L__D__R__F__G__L__G__E__S__L__L__E__N__K__E__G__C__Q__K__I__L__S__V__L__G__P__L__    p17

SMM.SL.92.SL92B     ----G------G--C-TGC-T--G-----TA--------GC---A--AT----CA----T-G-TCGGCAGAAA-------G----GCAA------A---CA-AG----T-A-C-GTA---GCT----TAA    694
SMM.US.-.H9         -----------G--C-TGC-G--G---------------GCA-AT--AT-G--CA----T-G-T-AGCAGAAA-------G--G-ACAA------T---CA-A----T--TTC-GTTT--GCT----TAG    736

STM.US.-.STM        --G--------G--C-TG--G------G----G------GCA-AC--AT-G--CA----T-G-T-GGCAGAAA-------G--GT--AA------G---CA-A----TA-AACGGTCT--G------TAG    910

SAB.SN.-.SAB1C      --------G--G-----G----G----C---------------A---A-----T-----TAGCC--TCAG-AAAT--C-----G---AAG-----GGTCGTCA----T--TA-TGTA--C-TT--CCTAG   1218

TAN.UG.-.TAN1       -----------G---C----------CT--A--------G---AAA-AA-G--G--C--T-GGC-CC-CGAGAAA--C---------AA---G------CA-A-G--CA-A-A-GTAT-GAGC--GCTAG   1103

VER.KE.-.AGM155     -----------G---C--A-T------T--A--------G---A-A--A-G--C--C----GCC-CC--GAGAAGT-A--G--G---GAG-----T----A-A-G--CA-A-A-GTT--CTCT--CCTAG   1132
VER.KE.-.9063       ---------------C--A-T--G---T--A--------G-T-AA---A-G--G--C----GCC-CC--GA-A-GT-----------GA---T--A----A-A-G--CA-A-A-GTC--TTTT--T-TAG   1143
VER.DE.-.AGM3       -----------G--CC--A-T------T--A--------G---A---AA-G--G--C----GCC-CC--GAGA-AT-AC-----T--GA------A----AGA-G--CA-A-A-GTA--CT-C--GCTAG    632
VER.KE.-.TYO1       -----------G--CC--A-T------T--A--------G---A----A-G--G--C----GCC-CC--GAGA-GT----G--G---GAG--G--G----A-AG---CA-A-A-GTC--CT-C--CCTAG    633

COL.CM.-.CGU1       AAG--AGG-TGT-----GA--------G-TAG----ATGT---CA---G--AGC--C-GT-TTT-A-TATT--AG------A-GT--G--AC---AGTGGCT------T---A-A--G-GACG----TAG    805

DEN.CD.-.CD1        A-T-----G--G--C-TGA-T--G--CC-GA-T---T---AG-A----A-G--G-----T-GCT-AGGAGAACAG---C-------C-AT-----A--CCA-ACT--CA-A-AGACCT--GCT----TAG    683

GRV.ET.-.GRI_677    --G--A--G--G--CC--A-T------T--A--------G-A-AA--AA-G--------T-GGT-AC--GAGAAA--T---------AA----------CA-A----CA-A-A-GTTT--ACC--G-TGG   1098

GSN.CM.99.CN166     -----------G--C-TGA-C--G--CT----------CTC--AA-----T--GA---AT--GC-GTCCGAC-CT--TC-T----ATCA---G--G---C---GG---T-A-A-ATTG-CTTC--CCTAG    653
GSN.CM.99.CN71      --------G--G--CGCGA-C--G--CT----------CTC--A------T--GA---A---GC-ATCAGGCA-T--TC-T---T-TAA------G---CA---GG--T---A-GTCACCTCC----TAG    659

DRL.-.-.FAO         -----A--G--------GC-C--G---C-T--C----T-GCG-A---A-----T-------GCC-GC--GAGA-AT-A-------GTCAG-----G--CCA-A----TT-A---GTA--CTTT--TCTAG    492

RCM.GA.-.GAB1       --G--A--G-----C-TGC-G--G---T-G---------T---AAA-A---A-TAA---T-GCT-G-G-GA-CATT-----------G--AC---A---GA-A-----T-A---GTC--G-TG--TCTAG    413
RCM.NG.-.NG411      -----------G----TG-----G---C-----------T-------A-----GA----T-GCT-G-G-GA-ACTT---------GTG-------AATCCAGA----TA-A--GGTTA-T-TG--TCTAG    413

MND-2.-.-.5440      -----------G--CC-G---------G-TA------T-----A---A-----CA----T-GCC-AC--GAGAAGT---------GTCAG-----A--CGA-A----T--TA-CGTA--CTTT---CTAG    495
MND-2.CM.98.CM16    -----A--G-----CC-GC-G-----C---A------T-----A---A-----CA----T-GCC--C--GAAAAG----------GTAAG-----A--CGAGA----T--TA-CGTA--CTTT---CTAG    938
MND-2.GA.-.M14      --------G-----CC-G------------A------T-----A---A-----T-----T-GCC--C--GAAAAA--A--------TCAG-----A--CGAGA----T--TA-CGTA--CTTT---CTAG    862

MNE.US.-.MNE027     --G--------G--C-TG--G--G---G-----------GCA-AT--AT----TA----T-G-T-AGCAGACA-------G--G-ACAA------A---CA-A-------TTCGGCCT--GCT----TAG    734

LST.CD.88.447       A-T--A--G-CT---C-GAAG-G----T----G-------CA--A--AT----TA-G--T-G-T-AGGAG-ACA-T--C----G---G----T-----C-AGA----T--T---GTCTGTTGG---CTAT    202
LST.CD.88.485       A-T--A--G-CG---C-GAA--G------T--G-------CA-AA--AT----TA-G--T-GTT-AGGAG-ACA-T--C-G--G---G----T-----C-AGAG---T--T---GTCTGTTGG---CTAT    202
LST.CD.88.524       A-T--A--G-CT---C-GAA--G----G---AC-------CG-AA--A-----TA-G--T-GGC-AGGAG-AAA---TC--------G----G-------AGA-G--TT-----GTC-GTTGG--T-TAT    202
LST.KE.-.lho7       A-T--A--G-CT---C--AA--G----G---A--------CG-AA--AT----CA----T-G-T-GGGAT-ACAA--C--G------G-------G----AGA----C--ATCTGTCTGCTGG--T-TAT   1277

SUN.GA.98.L14       --G--A--G-CC--CC-GGC--G----G-----------G-T-AA--AT----TA-G--T-G-C----CAAG-AA------AG----GTG---------CAGA-G--T---TC-GTCTGTTGG--T-TGT   1264

MND-1.GA.-.MNDGB1   --T--A---TGT----G---G-----CC-CTGT---TGT-AAG-T--AT----TA----T-GCT-ATCGGA-AAA--CC-T------CAGC----A---GA-A----C--CTC-GTATGTTGG----TAT    651

MON.CM.99.L1        --T-----G--G--CCTGA-T--G--------------TGC--A------T--TA------GTC-CTCGGACTCG--CC-G--G---CAG--C-------AGA-G--TT---A-GTTA-T-TT--TCTA-    646
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      --------G-----CCTGA-C--G--C--TA-------TTC---------T--TA----T-G-C-CTC-GA-TC---T--G---T--AGG--T--G---CA-A-G--CA-A-AGGTCA-C-TC--C-TAG    651

DEB.CM.99.CM40      --C--A--G--G----TGA----G--CC-C--C------G-T-A---A-----CA----T-GCC--GCAG-A-CAT-A-------ATAAG---------CAGG----TT--ACTAG-T----G--T-TAG    689
DEB.CM.99.CM5       --C--------G---TTGA----G--CC-C--C--------T-----A-----CA----T-GCC--GCAGGA-CAT-A--G-----CAA------A---CA-G-G--CT-AACTAGAT-------T-TAG    692

SYK.KE.-.KE51       --G-----GCGC--CCT-G-TCG----T----T------G-A-A------G--CA------GCC-CTCAGACCAG--TC-T----GTAA------T---GA------CA-AAA-ACCA-CTT-----TAG    636
SYK.KE.-.SYK173     --G-----GCGC--CCT-G-TCG----T----T-------AG-A----T-G--CA------GCC--TCGGACCAA--CA-G--GT-TAA----------GA-A----T--CAC-GTC----TT----TAG    999
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H1B.FR.83.HXB2      TTCAGACAGGATCAGAAGAACTTAGATCATTATATAATACAGTAGCAACCCTCTATTGTGTGCATCAAAGGATAGAGATAAAAGACACCAAGGAAGCTTTAGACAAGATAGAGGAAGAGCAA........   1113
Gag                 L__Q__T__G__S__E__E__L__R__S__L__Y__N__T__V__A__T__L__Y__C__V__H__Q__R__I__E__I__K__D__T__K__E__A__L__D__K__I__E__E__E__Q__.__.__.    p17

H1A1.UG.85.U455     -C---------A-----------------------------------GT------------A--------------TG-----------------------A-T--A---------AT----........    580
H1B.US.90.WEAU160   ----------------------------------------------TGT--------------------A-------G-------T-----------------T------------------........   1112
H1C.ET.86.ETH2220   -----------A----G-------A--------T---------G-----T-----------A-------A---------------------------C--------------------A---........    493
H1D.CD.84.84ZR085   --A--------------------------A-------------------------------A---A----------------------------------------------------A---........    630
H1F1.BE.93.VI850    -------------------G----AG-------T-------------GT--------A---A---------GC--G-G---C-------------------------C----------A---........    468
H1G.SE.93.SE6165    -C---------A----G---A---A-------------G----------------------A---------------G-------------A------C----AG-AG-G--AA-GATA---........    516
H1H.CF.90.056       --A--------A------------A--------T----CT-------GT---------C--A----G--AA-----TG-G--------------G--------T------------ATA---........    460
H1J.SE.93.SE7887    -C---------A--C-----A---A------G--------------------------C--A-----G--------A-------------T------------G------------ATT---........    436
H1K.CM.96.MP535     ----A--------------GA---A----C-----------A-----GT--------T---A-------A-------G-------------------C--------AC----------A---........    324
H101_AE.TH.90.CM240 -CA---------T-----------A--------T--------------------GG--C--A--C------------G-------------------------T--A----------TA---........    678
H102_AG.NG.-.IBNG   -CAG--------------------A--------T-------A----------T-GG--C-----------------C--------------------C-----T--A--G------ATA---........    653
H1N.CM.95.YBF30     -CA-------G-----------GC-C--T--------CG-TC-----GTT--T--------C---AGT------C-----C-CA----AC----------G---------A-A--GA-A--G...GAACA    676
H1O.BE.87.ANT70     -CA-------G-----CAGC--GCAG---C-C-GG--CG--A---T-GTG----GG-----T--CA-C--ATATA-A--TGG---T--GC--C-G--AA--C-A---T--A------TAATG........   1165
H1O.CM.91.MVP5180   -CA-------G-----G--C--G-A---TC-C-GG--CG--A-----GTA----GG--C--T--CA-C--AT-T--C--CCG---T--AC--C-G--AA--C-A---T--A------TAATG........   1140

CPZ.CD.-.ANT        -AG-A-T-A----CCCT---A-A-T---T--G-T---C--CA-TTGTGTT--G-GG--C--A---A--G--GA-A-------------AG-AC----CG-TA-A-CAG-GA-AATGA-AGT-........    477
CPZ.CM.-.CAM3       -CA---------------GC--GC----GC-T-T------TC-----GTG--T-GG-----T---A-G--A--TTCAG--G-G-----AC--C-G------ACA--AT-GA-A----CAGTT........    503
CPZ.GA.88.GAB2      --A-A-------------G-T-AC-G--C----T------TT-G--TGTGT-A-GG-----T---GCT--A-----AG--G----T--AC--C----C---C-A---T-GA-A---TTTGTG........    485
CPZ.GA.-.CPZGAB     -CA-A-----C-------G---GC-G--C--G-T---C--TC-G---GTA--G-GG--CA-A---AGTGAC--CACTG--G-------AC--A-----C----AC--C--A--.................   1141
CPZ.US.85.CPZUS     -AA-A--------G----GC--GC----GC-C-T---C--CT----GGT---T-GG-----C--CAGT---G-GACAG-GG-G--T--GC--C-G--C----TG--AC-GA-A--G-TA...........   1152
CPZ.TZ.-.TAN1       -AG-C-TT--T--TCC----A-C-TT--T--G-T------CA-CTGTGTA-----C--C--A--CGC-G-AGA-AGAG-CC----T--GG-A-----AG-CA-A-TTG-GA-AATGA-A-T-........    676

H2A.GW.-.ALI        -G-CA------------A-TT-A-A-AGCC-T-T------T--CTGCGTAG-T-GG--C-----CGC-GAAGAGA-AG-G-----T--TG-A-G---AAA-C-A-TA---...C-GAGA--TCTAGCGGC   1424
H2A.DE.-.BEN        -A-CA-----G------A-TT-A-A-AGCC-T-T------C--CTGCGT-A-T-GG--CT----CGC-GAAGAGA-AG-G-----T--TG-------AAAGA-ACTAGC-...C-GAGA--TCTAGTGGC   1431
H2A.SN.-.ST         -A-C------G------A-TT-A-A-AGCC-T-T------T--CTGCGT-A-T-GG---A-A--CGC-GAAGAGA-AGCG-----T--TG-A-----AAA-C-A---G--...C-GAGA--TCTAGTGGC    876
H2B.GH.86.D205      -A-CA-----G------A-TT-A-A-AGCC-T-T-----TC--CTGCGT-A-T-T---CC----CGC-GAAGAGA-AG-G-----T--AG-------AAA-A-G-TAGC-...C-GAGA--TCTAGCGGC   1407
H2B.CI.-.EHO        -A-CA-----T------A-TT-A-A-AGTC-T--------C--CTGCGT-A---T---CC----CGC-GAAGAGA-AG-G-----T--TG-------AAA-A-G-TAGC-...C-GCGA--TCTAGCAGC   1408
H2G.CI.-.ABT96      -A-CA-----T------A-TT-A-AGAGCC-T--------T--CTGCGT-A-T-GG---T----CGCCGAACAGA-AG-----C-T--TG-A-----AAA-C-AGTAG-G...C-GAGA--TCTAGTGGT    794
H2U.FR.96.12034     ---CA-----T------A-TT-A-AGAGCC-T--------T--CTGCGT-A-T-GG---T----CGC-GAAGAGA-AG-G---C-T--TG-------AAAGC-G-TAG--...C-GAGA--TCTAGCGGT    910

MAC.US.-.239        -G-CA-----C------A-TT-A-A-AGCC-T--------T--CTGCGT-A---GG--CA-T--CGC-GAAGAGA-AG-G---C----TG-------AAA-C-G-TAG-G...C-GAGA--CCTAGTGGT   1381
Gag                 V__P__T__G__S__E__N__L__K__S__L__Y__N__T__V__G__V__I__W__C__I__H__G__E__E__K__V__K__H__T__E__E__A__K__Q__I__V__.__Q__R__H__L__V__V    p17

SMM.SL.92.SL92B     -G-CA-----C--G---A-TT-A-A-AGC--G-T--G---T--CTGCGTAG-T-GG---C----CGC-GAA--GA-AG-G--------AG--------AAGA-A-CAG--...C-GAGC--TCTAGTGGT    821
SMM.US.-.H9         ---C------T------A-TT-A-AGAGCC-T-----C--T--CCGCGT---T-GG--CA-T--CGC-GAAGAGA-AG-G---C-T--TG-A-----AAA-C-A-TAG-G...C-GAGA--TCTAGTGGT    863

STM.US.-.STM        -G-CA-----T------A-TT-A-AGAGTC-T-T------T--CTGCGT-A-T-GG---A-C--CGC-GAAGAGA-AG-G---C-T--TG-------AAAGC-AGT-G--...A-GAGA--TCTTGTGGT   1037

SAB.SN.-.SAB1C      ---CT-----G-----GA-TT-A-TTG-TC-C-T----TT-TGCTGCGTGT-AGC----A-T--CGC-GAA---A-AG-G-----T--AG-------AAA--CG--AG--A-A--G--AGTGCCAGCAGA   1348

TAN.UG.-.TAN1       AA-CA-------------G---A-A-AGTC-G-T----TTGTGCTGCGT-A-T-GG---A-T--CGC-GAACAGA-AG-G-----T--AG-------AG-G-TATTAG--A-AC--CGCTGCCATCTAGT   1233

VER.KE.-.AGM155     AA-CA-----G--G----G-A-G-A-AGTC-G------CTG--GTGCGTAT-GCT---C--C--C---GAA-AGA-AG-G--------AG------------CA-TAG--AGAC--TGCTGCCACCTAGT   1262
VER.KE.-.9063       AA-CA-----C--G--G-GCT-A-A-AGTC-G-TC---CTT--GTGCGTG--A-----CA-C--C-GCGAACAGA-AG-G--------AG-------GG---CA-CAG--AGAC--TGCTGCCATCTAGT   1273
VER.DE.-.AGM3       AA-CA-----G--G--G-GCT-A-A-AGTC-G-T---CCTT--GTGCGTAT-G-T---C--A--CA--GAT-AG--AG-G--------AG-A-----AG---CA-TAG--AGAC--TGCTGCCATCTAGT    762
VER.KE.-.TYO1       AA-CA--------G--G-GCT-A-A-AGTC-G-TC---CTT--GTGCGTA--A-----CT----CA-GGAACAGA-AG-G--------AG-------AG---CA-CAG--AGAC--C-CTGCCATCTAGT    763

COL.CM.-.CGU1       -GG-C-------------TGT-G--G--CC-----GGA...TGTT-TGTGTGT--C--CC----CAG--AATGGA-T--TG-G-----TC-A--G--AGA-A-G--AG----A----CTT-TAAAAAGCA    932

DEN.CD.-.CD1        AA-CACA---CAGT--GAGT--G-A-AGCC---TC-GA---TGCTGCGTTG---GG---TGC--CAGGG-AT-G--AG-GGC---T--AG----G--AC--AGAG-AG--AGAA-GAGAAT-GGTGCAAA    813

GRV.ET.-.GRI_677    AA-C------C--C--G-GG--A-A-G-TC-G-T----TTGTGCTGCGT-A-T-GG--CA-T--CGC-GAACAGA-AG-G--------AG--------G---TA-CAG-TA--C--C-CT-CCATCTAGT   1228

GSN.CM.99.CN166     AA-CA-----G-------CT--C-A---TC-C-T-GGA-TC--GT--GTG---------A-C---GC-GAC---C--G-GG-G--T--AG--C-G---AAGC-GC-AG-CAG-AT-AGATGTCATCTAGA    783
GSN.CM.99.CN71      AA-CA-AT--G--C---TCT--C-A-AGCC-C---GGA-TC--GT--GTG---------A-C---GC-GAC---TG-G--G----T--AG--C-G---AAGA-GC-AG-TC--AT-AG-TGTCATCTAGT    789

DRL.-.-.FAO         ---CT-----G-----GA-TT-A-TT--TC-C-T------CTGCTGCGTAG-T-GG--C--T--CTCG-AAG-GA-AG---C------AG--------G-TC-A--AG--A-AC--C-CTGCCATCTAGT    622

RCM.GA.-.GAB1       ---C------G-----G-GG--A-A-AGCC-C-T----TTGTGCTGCGTA----GG--C--A--CA-GGAAG-GA-AG-G--------AG--------G---CA--AG-GA-A---TGCTGCCATCTAGT    543
RCM.NG.-.NG411      ---C------G--T--G-GCT-A-A---CC-C-T----TTGTGCTGCGTA--T-GG--C-----CA-GGAAG-GA-AG-G-----T--AG-------GG-G-CGC-TG--A-AA-GC--TGCCATCTAGT    543

MND-2.-.-.5440      ---CT-----G------A-TT-A-TT--GC-G--C--C--CTGTTGTTG-A-T-GG--C--A---GCG-AAG-GA-AG---C---T--TG-------AAA---G--AG--A-AC--CG-T-CCACCTAGT    625
MND-2.CM.98.CM16    ---CT-----G------A-TT-A-TC--GC-G--C--C--CTGCTGCTG-G-A-GG--C--A---GCG-AAGAGA-AG---C---T--AG-------GAA---G--AG--A-AC--A---TCCATCTAGT   1068
MND-2.GA.-.M14      ---CT-----G-----GA-T---CTTG-GC-G--C--C--CTGTTGTTG-A---GG--C--A---GCG-AAG-GA-AG---CT--T--AG-A--G--AAA-A-G--AG----AC--TGCTTCCATCTAGC    992

MNE.US.-.MNE027     -G-CA-----C------A-TT-A-AGAGCC-T--------T--CTGCGT-A---GG--CA-T--CGC-GAAGAGA-AG-G---C----TG-------AAA-C-G-TAG-G...C-GAGA--CCTAGTGGT    861

LST.CD.88.447       ACTCC-----C--GA-GA-TT-A-A-G--C-TGTAGGA--T---TGTGTG--G-G---CTGC---TT-G-----A-AG--GC-------C-A------A-GC-A------A-AAT---A-C-ACTCAGGA    332
LST.CD.88.485       ACTCC-----C---A-GA-TT-A-A-G--C-TGTAGGA--T---TGTGTG--G-G---CTGC---TT-G-----A-A---GC-A-----GCA------A-GC-A------A-AAT---A-C-ACTCAGGA    332
LST.CD.88.524       A--CT-----C--TA--A-T--G-A-G-TC--GTAGGG-----GTGTGT-A---G---CTGT--C-T-G-A---AGAG-C--T--T--AC-------AA-TA-T--AG-GA-AATT-----GAACAAACC    332
LST.KE.-.lho7       A-GCA--T--T--TA-GA-C--A-AGG-C---GTAGGG------TGTGT-A---GC--CTGT--C-T-G-AG--AGA---TC------TC-------CA-CAGT--AG--A-AAT---A-C-GCACCAGA   1407

SUN.GA.98.L14       A-GCAT-T--T--TA-GA-C--G-AGG-C---GTAGG-------TGTGTG--TGCC---TGT------G-C--TCCAG----------AC----G---C--A-A---G-CAGACT-----C-GCAAAAAA   1394

MND-1.GA.-.MNDGB1   A-G-CCA---------TA-T--A-A-G-T--GGTAGGG-----CTGTGTTG-AGCC--CA-A--CGC-G-T-----A--T--GAG---AC-A--T------A-A--AT--A-A-TCATAAC-AGAAAGGA    781

MON.CM.99.L1        AG-C---------C--GTCTA-C-A---TC-C-T-GG--TC-CTT-GGTAT-G-----CA-A---GCCG-T-----A--TG-G-----AG-AC-G---AAGC-GC-AG--A-AATCAG-TGTCACTTAGC    776
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      AA-CAG----G--C--GTCC--C-A----C-C-T-GGA-TC--GT--GTG----GG---A-C--CGC-GA-G-GC-TG-GG-------AG----G---AAGA-GC-A--CAGA-C-AG-TGCCATCTAGA    781

DEB.CM.99.CM40      AAGCA-----CAGT--GA-TT-G-A---TC-----GGC-T---CTGTGT-A---GGGCATGC---GCC-ACC-CTC-G-GG-T------G----G--CAA-A-GGCAG-GT-CAGGAG-AT-AAGCAGGT    819
DEB.CM.99.CM5       AGGCAT----CAGT----GC----AG--CC----CGGC-T----TGTGT-G-T-GGGCATGC--CGCC-ACC-CTC-G--G----T---G----G--AAA-A-GGCAG-G-CTAG-AG-AT-AAGCAGGC    822

SYK.KE.-.KE51       AAA-ACAT--C------A-TT-A-A--------T-GGC-T-AC----GTAG---GGGCC--C--CGC-GAA-A---CG-GG----T--GG-AC----AAA-C-G--AG-GA-A--G-CTTGCAATTGGGA    766
SYK.KE.-.SYK173     AAGCT-AT--G------A-TT-A-A-AGCC-T-T-GGC-T-A-TT-GGT-G-A-GGGCC--T---GCC-AA-AG--AG--G-------TG--C----AAA-C-G--AG--A-A----CATGTAATTGGAA   1129
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H1B.FR.83.HXB2      ....AACAAAAGTAAGAAAAAAGCACAGCAAGCA............GCAGCTGAC.....................ACAGGA................................................   1158
Gag                 __.__N__K__S__K__K__K__A__Q__Q__A__.__.__.__.__A__A__D__.__.__.__.__.__.__.__T__G__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__._    p17

H1A1.UG.85.U455     ....--T--G-AC---C---GGA-------G---............------A--.....................------................................................    625
H1B.US.90.WEAU160   ....--------C--------G------------............---------.....................----A-................................................   1157
H1C.ET.86.ETH2220   ....---G-----C--C-----A-------G---............-G---A-CT.....................GACA--................................................    538
H1D.CD.84.84ZR085   ....-----C----------GG------------............-------G-.....................------................................................    675
H1F1.BE.93.VI850    ....---------C--C----GA----------G............---------.....................-A---G................................................    513
H1G.SE.93.SE6165    ....--G------C--G-----AT------G---............---ATG--T.....................-A----................................................    561
H1H.CF.90.056       ....---------C--C-----A-----------............--------T.....................-AG-A-................................................    505
H1J.SE.93.SE7887    ....-----G-AC--AC-GC-G------A-----............-A-A-----.....................-A-AA-................................................    481
H1K.CM.96.MP535     ....---------C--CG---GA----A---................................................-A-GCAGCT..........................................    360
H101_AE.TH.90.CM240 ....--T--G--CC--CG---GA-------G---............-------G-.....................------................................................    723
H102_AG.NG.-.IBNG   ....--T--G--C---C----G-T------GA--............-------C-.....................------................................................    698
H1N.CM.95.YBF30     GCAC--GCCCGAGCCA-----CC--G-AGC--GG............-----G-CA.....................G--ACTGAT.............................................    728
H1O.BE.87.ANT70     ....GGG-GC--G---TCTGCG-ACGCCGCTAAG............-A--ACACA.....................-GC...................................................   1207
H1O.CM.91.MVP5180   ....GCA-GC--G---TCTGC--AGGCCGCTAAG............-A--AAACA.....................-GC...................................................   1182

CPZ.CD.-.ANT        ....-TGC-G-CAC-AGC-G--A--GGAAGTAGCCAAACCGCAAGCAG--GCATGCTTCTGCGGCTGCTCCTGTTA-ACAA-CAG......TGGTGTCAGCGA...........................    570
CPZ.CM.-.CAM3       ....-CGGCCTCCCGAG--C-G-A-GT-GCCCA-............C-GCAGC-G.....................CAGCAGCAA.............................................    551
CPZ.GA.88.GAB2      ....C-A--GGAA-CAGC--C-------G-----............-----AA-G.....................CA-A-TGAG.............................................    533
CPZ.GA.-.CPZGAB     .......CGGCA-C-TGG-G--CA----AGCAA-ACTGAAAGTAACT---GAAG-CGTGAAGGGGGAGCCAGTCAAGGC-CTAGTGCC............TCT...........................   1225
CPZ.US.85.CPZUS     ....GTGC-GTTG......C-GAA---A--G-A-............-A-AAA--ACAACAGCAACAG.........GAG-C-AGT...............GGC...........................   1209
CPZ.TZ.-.TAN1       ....-CTGT-CAG--A--T--CT-CACAGCGA--......TCTAGT-G-CAAAGA............CAGAATGCAGGT-A-AAAGAGGAAACAGTGCCACCTAGTGGCAATACAGGAAACACAGGGAGA    784

H2A.GW.-.ALI        AGAA..........................................AT--AAACA.....................G---AGAAAATGCCAAGCACAAGTAGACCAACAGCA..................   1473
H2A.DE.-.BEN        AGAA..........................................A-T-GAACT.....................G---AGAAAATGCCAAATACAAGTAGACCAACAGCA..................   1480
H2A.SN.-.ST         AGAA..........................................A--AAAACT.....................----A-AAAATGCCAAGTACAAGTAGACCAACAGCA..................    925
H2B.GH.86.D205      GGAC..........................................A---AAA-A.....................-TGCC-GCTACAAATAAACCAACAGCA...........................   1447
H2B.CI.-.EHO        GGAC..........................................A---AAA-A.....................-TGCC-GCTATGAGTAAACCAAGTAAA...........................   1448
H2G.CI.-.ABT96      AGAA..........................................A-T-GAACT.....................----A-AAAGTGCCTGCCACAAGCAGACCAATAGCA..................    843
H2U.FR.96.12034     GGAA........................................................................--T-A-ACTGCAGAAAAAATGCCAGCCACAAGTAGACCAACAGYT.........    959

MAC.US.-.239        GGAA..........................................A---GAACA.....................----A-ACTATGCCAAAAACAAGTAGACCAACAGCA..................   1430
Gag                 __E__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__T__G__T__.__.__.__.__.__.__.__T__E__T__M__P__K__T__S__R__P__T__A__.__.__.__.__.__._    p17

SMM.SL.92.SL92B     AGAA..........................................AGT-GAACT.....................G---A-AAATTGCCAGCTCAAAGCAGACCAACAGCT..................    870
SMM.US.-.H9         GGAA..........................................A---GAACA.....................G---ACAAAATGCCAGCAACAAGTAGACCAACAGCA..................    912

STM.US.-.STM        AGAG..........................................A-T-GAACT.....................G--AACAAAATGCCTGCCACAAGTAGACCAACAGCA..................   1086

SAB.SN.-.SAB1C      AATG-CAG-----GCC-C-GCGA--TCTAGT-GC............CA-A--A-G.....................GA-CTGCAGGCAAAAAAGAAAAATGAGCCAACAGTG..................   1427

TAN.UG.-.TAN1       GGAA--AG---AA-CTGC-GC---G-CATCT-GT............-GCCAGC-G.....................CA-AATTACAACACAGCTGCG.................................   1297

VER.KE.-.AGM155     GGAC--AG---AA-CTGC-GTTA-G-CA-CT-GT............-G-CAGC-G.....................-A-AATAACACAGGAGGAACAGCG..............................   1329
VER.KE.-.9063       GGAA--GG---AA-GAGC--C--AG-CATCTAGT............-G--AAA-G.....................-A-A-TAACAGGGAGACAACAGCG..............................   1340
VER.DE.-.AGM3       GGAG--AG----A--TGC-G--AG-A-TAC-A--............-AGA-ATCT.....................-GT---CAAAAGAAAAATGACAAGGGAGTAACAGTG..................    841
VER.KE.-.TYO1       GGAA--AG---AA-GTGC--C--AGACATCTAGT............-G-CAAA-G.....................-A-AATGACAAGGGAATAGCAGCG..............................    830

COL.CM.-.CGU1       GGCC-TG-T-GAA-T-GCC............................................................................................................AGC    954

DEN.CD.-.CD1        AAAG--G--C-TAGTT-TTGGCAATGCAG-CCA-GGAGATGATCAGC-TC-AC-GGGA..............................GCCGCGGGAGGTGGCAGCTCCGCGGAACAAGGAGCCTCTGCG    913

GRV.ET.-.GRI_677    GGAC--A--TGAG--AGC-GCT......................................................-A-AAGAAAAATGAGACAACAGCG..............................   1274

GSN.CM.99.CN166     GGAG-C---GG----AG----GCAGA-TA---AC..........................................................................................CCCCCG    823
GSN.CM.99.CN71      AGGA-CA---GAG--AG---C-CAGA-CA---AC..........................................................................................CCCCCA    829

DRL.-.-.FAO         GGAT--A--TGAG--TGC-GCTT--A-AA-T-A-AATGGGGAAACA--GA-ATCTAGCGGCAGG..................................................................    686

RCM.GA.-.GAB1       GGAA--AGC-GAA--T-C--C--A-A-AG--AAG............-G---AACA...........................................................................    586
RCM.NG.-.NG411      GGAC--AG-TGAG--TGC-GG--A---AG--AA-............-G---CACA.....................GTGAC-................................................    592

MND-2.-.-.5440      GGTTG-A-G-GAG--TGC-GCCT--G-AG---A-AAAGGAGCAACA--GA-ACCTGCTGTTCGC..................................................................    689
MND-2.CM.98.CM16    GGCCG-A--GGAA--TGC-GC-T--G-AA---A-CAAAGAGCAATA-TGA-ACCTAGTGGCCGC..................................................................   1132
MND-2.GA.-.M14      GGCC--AGG-GAA-GTGC-GCCT--G-AA---A-GAGAAAGCAACA--GA-ACCTAGTGGCCGC..................................................................   1056

MNE.US.-.MNE027     GGAA..........................................A---GAACA.....................G---A-ACTATGCCAAAAACAAGTAGACCAACAGCA..................    910

LST.CD.88.447       AGAA-GGC-G........................................................................................................................    342
LST.CD.88.485       AGAC-GGC-G........................................................................................................................    342
LST.CD.88.524       TGTG..............................................................................................................................    336
LST.KE.-.lho7       AGCAGCAGGG........................................................................................................................   1417

SUN.GA.98.L14       TGAAG-A...........................................................................................................................   1401

MND-1.GA.-.MNDGB1   AGAA--GC-GGAGG-TG--...............................................................................................................    800

MON.CM.99.L1        AGGGG-AC-GG-AG-AC-G-----TGCAGCC--GGCCGCT..........................................................................................    816
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      GGAG--A--GG-AG-A---G--T----AGCGCAGGCAGCT..........................................................................................    821

DEB.CM.99.CM40      GGAAC-GG-GGAAG-ATT-G--ATGGCC-T-ATCCAAAGACAGAAA-AGAAG.................................GAAGTAGAACAGAAACAACAAAAGCAACAGGAACAAAGACAGCAG    916
DEB.CM.99.CM5       AGAGC-GG-GGAAG--TT-G-GATGGCATT-ATTCAGAAGAAAGCA-A-AAG.................................GAGTTAGAGAAAAAG...CAGAAAACTCAGGCAGCAGCAGCAGAC    916

SYK.KE.-.KE51       AGATG-GG---CAGT--C-TCTAGTGGC---AA-............-A-AA-AG-.....................-AC-ACACAGCGACATCTAGTGGCAGAGAAGGA...AAAATGCAGCTGCCAGCA    860
SYK.KE.-.SYK173     AGATG--CC-CCAGC--C-TCT-GTGGA---AGT............-A-AA-AG-.....................-GTCA-AACATGGCTAGTGAGACATCTAGTGGCCAAAAGGTAGTACAGCAGGAA   1226
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                                                     Gag p17 \   / Gag p24
H1B.FR.83.HXB2      .........CACAGCAAT...CAGGTCAGC...CAAAATTAC...CCTATAGTGCAGAACATCCAGGGGCAAATGGTACATCAGGCCATATCACCTAGAACTTTAAATGCATGGGTAAAAGTAGTAGAAG   1270
Gag                 _.__.__.__H__S__N__.__Q__V__S__.__Q__N__Y__.__P__I__V__Q__N__I__Q__G__Q__M__V__H__Q__A__I__S__P__R__T__L__N__A__W__V__K__V__V__E__    p24

H1A1.UG.85.U455     ........................AG---T...---------...--C--------A--TGCA--A------CCA-----C------T----------G--C--G-----------G-------------    725
H1B.US.90.WEAU160   .........A----A--C...---------...---------...---------------C-A-----A------------------C-----------------------------------A------   1269
H1C.ET.86.ETH2220   .........GGA-AGG-C.........--T...--------T...--------------T--G---------------------C--------G----------G-----------------------G-    644
H1D.CD.84.84ZR085   .........A------GC...---------...--------T...--------A------C-A--A--------------C------C----------------G--C---------------A------    787
H1F1.BE.93.VI850    ........................-----T...---------...--------A-----TC-T-----A-----------C---T-TC-------------------------------G--GA------    613
H1G.SE.93.SE6165    .........A-------C...--A------...--------T...--------------TGCA--A--------------C---------A-------------G-------------------------    673
H1H.CF.90.056       .........A-AGA---C...A-------T...--------T...--------A-----TGCT--A-----G--------C-----------------G--C----------------------------    617
H1J.SE.93.SE7887    .........G---A--G-...--------T...--------T...--------------TC-G--A------CC------C------C----------------------------------GA------    593
H1K.CM.96.MP535     ............GA---A...GG------T...---------...--------A-----TC-G-----------------C------C----------------------------G--G---A----G-    469
H101_AE.TH.90.CM240 .........AG-----GC...A-A------...---------...-----------A--TGCA--A----------C-------C-TT----------------G-----------G-------------    835
H102_AG.NG.-.IBNG   .....................AGCAG----...---------...-----------A--TGC-A-A---------AC-------T----G--------------------------G------A------    801
H1N.CM.95.YBF30     ...............-GC...A-TA----T...AGG-----T...---C----C----CTGCT--A--A---------------C-GC-GA----C-----C--------T-----G-----GA----G-    834
H1O.BE.87.ANT70     ............GCA-GG...----CGG-T...---------...--------ATCA--TGCG-----A--------------------C--C--C--G--------------------G-C--------   1316
H1O.CM.91.MVP5180   ............CCT-GG...---ACA--T...---------...--------AACA--TGCA-----A--------------A-----C--C--C--G--------------------G-C--------   1291

CPZ.CD.-.ANT        ............CATCT-AGTGGC-AAG-G...AG-------...--C--CA-AGT-G-TGCAGGA--AAT-GCAAGG------C-AC-GA----A-----C--------C--------GTGT-------    682
CPZ.CM.-.CAM3       ............GA--GC...GCT-----T...AG---C---...--AG----A-----TGCA--A--A--GC-A--G------C----G-----C--G--C--------T-----T------A------    660
CPZ.GA.88.GAB2      .........TCA-A--CCACTG--A-A---...AG-------...--AG-G--------TGCA-----A--G---A-------------G-----C----------G---C-----T----C--------    648
CPZ.GA.-.CPZGAB     ............GCTGGC......A-T--T...GG-------...--CC-C--A--A--TGCT--A-----G-----G-----------C-----C-----C--G-----------------G-----G-   1331
CPZ.US.85.CPZUS     ............--T--C...ATT-GT---...AGC------...--AG--A-A------GCT-----A--G--------------A--G--T--C--------------C----------CG-------   1318
CPZ.TZ.-.TAN1       GCAACAGAGACACCT-G-...GG-...--T...AG-CTA---...--AG-GA-AACTG-TGCA-----AGTTGCAAGG------C-T--T------------C-------C-------GG---A------    902

H2A.GW.-.ALI        .........-CACCT-G-...G-ACAGG-G...GG---C-T-...--CG--CAA--AGTAGC-...--CA-CTACACC---GT-C-GC-GAGC--CC----C---G----T---------T---------   1582
H2A.DE.-.BEN        .........-CACCT-G-...GG-AAA--A...GG---C---...--CG-GCAA--AGCGGGT...--CA-CTAT--C---GT-C-AC-GAGC--CC-----C-----------------T----G--G-   1589
H2A.SN.-.ST         .........-CACCT-GC...GG-AA-G-A...GG---C-T-...--CG--CAA--AGTGGC-...--CA-CTATACC---GT-C-AC--AGT--CC----CC-------T---------C-------G-   1034
H2B.GH.86.D205      .........-CACCT-GC.........G--...GG------T...--AG-GCA---ACTGGCT...--CA-CTAC--C--C-T-C-GC--AGC--CC----C--------T--------GT---------   1550
H2B.CI.-.EHO        ............CCA-C-...AGC...C--...-T-GC---T...--AG-GCA---A-TAGCT...--CA-TTATTCC--C-T-C-GC--AGC--CC----C--------C---------T---------   1551
H2G.CI.-.ABT96      .........-CACCT-G-...GGCAGAG-A...GG---C---...--AG-GCA---AGTAGG-...--CA-CTAT--T----T-C-AT--AGT---C-----------------------T-G-------    952
H2U.FR.96.12034     .........-CACCT-G-GGCGGCAGA......GG-------...--GG-GCA-----TAGGT...--CA-TTAT-CC--C-TAC-TC--AGT--------AC-C-----C---------C-G-----G-   1068

MAC.US.-.239        .........-CATCT-GC...GGCAGAG-A...GG-------...--AG--CAA--A-TAGGT...--TA-CTAT--C--C-T-C-AT--AGC--G-----A--------C---------T-GA----G-   1539
Gag                 _.__.__.__P__S__S__.__G__R__G__.__G__N__Y__.__P__V__Q__Q__I__G__.__G__N__Y__V__H__L__P__L__S__P__R__T__L__N__A__W__V__K__L__I__E__    p24

SMM.SL.92.SL92B     .........-CACCT-G-.........G-A...GG---C--T...--AG-GCA---AGTAGGA...AATA-TTAT--G--CACTC-AC-G--C--AC-G--AC-C-----G-----C---C-G-------    973
SMM.US.-.H9         .........-CACCT-G-...GGCAGAG-A...GG-------...--AG-GCA---AGTAGGT...--CA-TTATACC--C-TAC-TT--AGT--A-----A--------T---------T-G-------   1021

STM.US.-.STM        .........-CACCT-G-...GGCAGAG-A...GG-------...--AG--CA---AGTAGG-...--CA-TTAT--C--C-TAC-AT--AGC--A-----C--G--------------GT----G--G-   1195

SAB.SN.-.SAB1C      .........ACACCT-G-...GGT-G-TCG...-G-------...--C--T--CAGTGTT-AT...AAT---TG---C--C---C-AT-G--C--A--G--AC-T-----T-----------GA-T--G-   1536

TAN.UG.-.TAN1       .........ACACCT-G-...GGCAGACAT...GGT------...---G----A--AC-G-AT...AAT---TG-------ACTC-TT-G-----AC-T--CC-------------T---AC---T--G-   1406

VER.KE.-.AGM155     .........ACACCTGG-...GGC...---...-------TT...--CGC-CAA---C-AGGG...AATGC-TG---G---GTAC-AC-T------C-C--CC------------------C--------   1435
VER.KE.-.9063       .........-CACCTGG-...GGC...--T...-------T-...--AGCGCAA--AC-AGGA...AATGCCTG-------GTTC-AC----C---C-C--A--------G----------C------G-   1446
VER.DE.-.AGM3       ............CCACC-...GGT-G---T...-------T-...--AGC-CAA--AC-GGGA...AATGC-TG-A-----GT-C--T-G-----AC-C--C--------G----------C------G-    947
VER.KE.-.TYO1       .........-CACCTGGG......TG---T...--G----TT...--AGCGCAA--AC-AGGA...AATGCCTG-------GTAC--T-G-----GC-C--C--------G----------C------G-    936

COL.CM.-.CGU1       AAGGAGGAGG-G-AAGCAAAAA---AAGCAGAGA--TTGG--ATG--A-----AACAGGGCCT...CAAGGGCCA--G-----AC--C-GAGC--C--G--G---GGA--C-----T--GTGT-----G.   1080

DEN.CD.-.CD1        GGCGGAAGTTC-TTT-GAGAT-CAAATTCT...--------T...--A--T--CAG--CAGCT-----A---TATCAG-----A---T--AGTA-C--GGTG-----AA-----A-T----AG-----G-   1037

GRV.ET.-.GRI_677    .........-CACCTGG-...GGC-AATCA...AG-------...--AG----AA-TC-G-AT...AATGCCTG------C---C-TT-G--T--GC-C--G--------G-----C---TGC--G--G-   1383

GSN.CM.99.CN166     GGGGCCGCAGGGG-AC-GGCGGTA--T--T...-----C---...---G-GA-TAG---TGC---A--A--GTATCA----------C-CAATAG-----T-C-T--GA-T-------GCA----G--G-    947
GSN.CM.99.CN71      GGGGCCGCAGGGG-AC-GGCGGTA--T--T...--G--C---...--C-----TAGA--TGCT-----A--GT-TCA---C------C-CAACAGC---GTCC-T--GA-T-------GCA----G----    953

DRL.-.-.FAO         ...........................TCA...AG---C---...--C--TCA-GTTGTT-AT...CAA--GGCA-----C-----T--T-----A-----C--------C-----G--G---A-T--G-    780

RCM.GA.-.GAB1       ......GCG-CACCT-G-...GGACAA--A...GG------T...------A-TACT-TA-AT...CA---GCCT-AG---A-TC-T--------A--G---C-------C-----C--G--G-----G-    698
RCM.NG.-.NG411      ............TCT-G-...GGACAA--A...GG-------...--A-----AACA-TT-AT...CA---GCCT-A-------C-A-----T--------A--------T-----------------G-    698

MND-2.-.-.5440      ...........................TCA...A--------...--C--TCA-GTA-TA-AT...CAAAC-CCA----------GA--T-----A-----C--G---------------TGTA----G-    783
MND-2.CM.98.CM16    ...........................TCA...A--------...--A---CA-ATA-TA-AT...CA-ACCCCA--C-------GA--T-----GC-C--GC-G-----G---------TGCA------   1226
MND-2.GA.-.M14      ...........................TCA...A-------T...-----TCA-ATA-TA-AT...CAAAC-CCA--G-----A-GA--T-----A--------------C-----C---TGTA-T--G-   1150

MNE.US.-.MNE027     .........-CATCT-G-...GGCAAA--A...GG-------...--AG--CAA--A-TAGGT...--TA-CTATACC--C-TAC-AT--AGC--G-----A--------C---------T-GA----G-   1019

LST.CD.88.447       .....................-CTAAA--T...GGC-----T...--AC-C--CAGAG-A-AT...CA-AG-TG------CACAC-AT-G-----------AA--C-AA-T---------A---------    442
LST.CD.88.485       .....................---AAA--T...GGC-----T...--AC-CA-CAGAG-A-AT...CA-AG-TG------CAC-C-AT-G-----------AA--C-AA-T---------A---------    442
LST.CD.88.524       .....................-CA-AA--T...A------TT...---T-GA-TAGAG-A-AT...CAAAG-TG---C---ACCC-TC-------C-----AA-TC-AA-------G---A---------    436
LST.KE.-.lho7       .........A-G-AAC-A...---ACAG-G...GG------T...--CC-GA-AAGAG-A-AT...CA-AG-TG-------ACAC-TT----G--C-----AA--C-AA-------G---A----G----   1526

SUN.GA.98.L14       ...............GCA...--A-CTTCT...-------TT...--AG-GCA-AGAG-GGGA...CAAA-TTACA-T------C-TC-C--G--------AG-GC-AA-------G--GA----G----   1504

MND-1.GA.-.MNDGB1   ...........................--T...A-G----T-...---G--CAAAG-G-TGCAGCA--A--GTATCAGT--ACTC-A---AGT-----G-T-A--C-GA-----------AC---G----    897

MON.CM.99.L1        .........-CACCA-CAGGCGGC--ACC-AGTGG---C---...---G-C---AGA-CACAGGG---AGGCT-CCA---------AG-GGAG---C-GCTCC-C--GA--------C-G--CA-T--G-    934
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      ...........................--T...GCC--C---...--AG-CA-AAG----GCA--A-----GT-CCA----------C-CAATG------TA-----AA-------GTC-A----G--G-    918

DEB.CM.99.CM40      GAGCCTCAGGCAGCACCCCAGACAACACCATCAGTT--C---...-----CT-AAGAC-GGGG...CAA--GT-T--G---AT-C-AT--AGC--C--G-TAG----AA-C---A----T-CT-----G-   1040
DEB.CM.99.CM5       ACACAGCAAA-A-CA--CCAA.........CCAGCT----TT...--A--CC--AGAC-AGGA...CA----TAT------AT-C-TT--AGT-----G-T-G-G--AA-C---A----T-C---G--G-   1031

SYK.KE.-.KE51       GCAATGCCATCT--TGGC.........G--TCAGG-------...---C--A-TAGA---CCA--AAAT---TG-A-T---GTA-GGG-CAACA-C--G--------AA-C------G-G-C---GA-CA    978
SYK.KE.-.SYK173     AAACAAAAGGCAGCA-CA...-C-CCACCTAGAGG---C--T...--AC-GC-CAGA--TCCT--AAAT--GTG-A-T---ACA-GAG-CC--GT---G---C----AA-------GG-G-CT--GA-CT   1350
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H1B.FR.83.HXB2      AGAAGGCTTTCAGCCCAGAAGTGATACCCATGTTTTCAGCATTATCAGAAGGAGCCACCCCACAAGATTTAAACACCATGCTAAACACAGTGGGGGGACATCAAGCAGCCATGCAAATGTTAAAAGAGAC   1400
Gag                 E__K__A__F__S__P__E__V__I__P__M__F__S__A__L__S__E__G__A__T__P__Q__D__L__N__T__M__L__N__T__V__G__G__H__Q__A__A__M__Q__M__L__K__E__T    p24

H1A1.UG.85.U455     -C--------------------A--------------------------G-----------------------T-TG-----G--TGT------------C--G-----T-----------------T--    855
H1B.US.90.WEAU160   -A--------------------A-----------------------------------------------------------------------------------------------------------   1399
H1C.ET.86.ETH2220   -A-----------------G--A------------A----T--------------------------------------------T-----------------------------------------C--    774
H1D.CD.84.84ZR085   -A----------A---------A-----------------------------------------------------------------------------------------------------------    917
H1F1.BE.93.VI850    ----------T-----------A-----------------------------G-----T--CAC---------------------T-----------------------------------------C--    743
H1G.SE.93.SE6165    -A-----C-----T--------A--------------------------------------------------TCT----T----------------G-----------T---------C----G--T--    803
H1H.CF.90.056       -A--------T-----------A--------------------------------------------C-----TG-T--------T-----------------------------G-----------T--    747
H1J.SE.93.SE7887    -A--A--------------------------------------------------------G-----------T---------------A-A--------C--------T-----------------T--    723
H1K.CM.96.MP535     ----------------------A------------A----------------------T---------C----------------------------------------------------------T--    599
H101_AE.TH.90.CM240 -A----G---T-A---------A-----------C--------------G-----------------------T-TG--------T-T------------C--G-----A-----------------A--    965
H102_AG.NG.-.IBNG   -A----G---------------A--------------------------G-----------G-----------T-TG----------T------------C--G-----A-----G-----------T--    931
H1N.CM.95.YBF30     -------C--T--T--------A-----A------ATG--C--G--------G--A--G--CTC----C----T--T---T----T-----A-----------G-----A-----G---C-G--G--AGT    964
H1O.BE.87.ANT70     -A--A--C--T-A---T---A-C--T--T-----CATG-----G-----G-----A-TTT-CT-T---A-T--T--T--------TG-CA-A--A----------G---TT-A---G--C----G--AGT   1446
H1O.CM.91.MVP5180   -------C--T-A---T---A-T--T--T------ATG--------------G--TGT---CT-T---A-C--T--------G--TG-CA-A--------C----GG--TT-A---G----G--G--AGT   1421

CPZ.CD.-.ANT        ----AAA-----AT--------C--C--T--------T--T-----------G--A--T--T--T-----------------T--TG----T----AC-------G---------GG--C-------AGT    812
CPZ.CM.-.CAM3       -A---AA---T-A------G--------A-----CATG--CC-G-----------A--T---------G-T--T--T-----T--TG-TA-A--A--G--C--G-G---T-----GG-C--G--G--AGT    790
CPZ.GA.88.GAB2      -A--A--C--T-----------C--T--A-----CATG--T-----------G--A--A--C------G-G-----A-----G--TG-TA-A--A-----C----G---T-----GG-AC--------GT    778
CPZ.GA.-.CPZGAB     -A-----A--T-----T--G--A-----A-----------TC-------G------TTA--T--G---G-T---------T----TG----A-------------G----------G--C----G--AGT   1461
CPZ.US.85.CPZUS     -A-----C--T-A---G-----C--C--G-----CATG--C-----------G--G--T--C------G-C-----T-----C--TG-TA-A-----------G-G---A------G-T-----G--AG-   1448
CPZ.TZ.-.TAN1       -A--A-GG--T-AT--------A-----A-----C--------G--T--G-----A-----TT-T---C----T-GT-----C--TG-T--T----A------------A-----------G--G--AGT   1032

H2A.GW.-.ALI        -A---AAG---G-GG-------AG-G--AGGA---CAG---C-C--------CTG---G--CT-T---A-T--TCAA-----T--TTGT-----C-AC--------------------AA-C-GG----T   1712
H2A.DE.-.BEN        -A---AAG---G-GG-------AG-G--AGGA---CAG---C-C--------CTG---G--CT-T---A-T--TCAA-----T--TTGT-----C-AT--C--------T--------AA-C-G-----T   1719
H2A.SN.-.ST         -A---AAG---G-GG-------AG-G--AGGA---CAG---C-C--------CTG---G--CT-T---A-T--TCAA-----T--TTGT-----C-AC-----------T--------AA-C-GG--A-T   1164
H2B.GH.86.D205      -A---AAG---G-GG-------AG----AGGA---CAG---C-----------TG------TT-T---A----TCAG--------TTGT--A--A-A------G--------------TA-T-G---A-T   1680
H2B.CI.-.EHO        -----AAG---G-GG-------AG----AGGA---CAG---C----------GTG------TT-T---A-T--TCAG---T----TTGT--A--A-A------G--------------TA-T-GG----T   1681
H2G.CI.-.ABT96      -A---AAG---G-GG--------G-G--AGGA---CAG--GC-G--------CTG-CTA---T-T---A-C--TCAA--------TTGT--A--A-A---------------------TA-T-G---A-T   1082
H2U.FR.96.12034     ----AAAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C-C-----G--CTG---G--CT-T---A-T--TCAA---T----TTGC-----A-A---------T--T--------TA-C-GG--A-T   1198

MAC.US.-.239        -A---AAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C-G--------TTG------CT-T--CA-T--TCAG---T----TTGT-----A-AC--------G--T-----G--TA-C-G---T-T   1669
Gag                 E__K__K__F__G__A__E__V__V__P__G__F__Q__A__L__S__E__G__G__T__P__Y__D__I__N__Q__M__L__N__G__V__G__D__H__Q__A__A__M__Q__I__I__R__D__I    p24

SMM.SL.92.SL92B     -A---AAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C----------CTGT--A--CT-T--CA-T--TCAG-----T--TTGT--A--T-A------G--------------TA-C-G---A-T   1103
SMM.US.-.H9         ----AAAA--TG-GG----G--AG-G--AGGA---CA---GC----------CTG---T--CT-Y---A-C--TCAA--------TTGT--A--A-A------G--------------TA-T-G---A-T   1151

STM.US.-.STM        -A---AAA--TG-TG--------G-G--AGGA---CAG---C----------CTGT-----CT-T--CA-C--TCAAC--T----TTGT-------AG--------------------TA---------T   1325

SAB.SN.-.SAB1C      -A---AAG-----TG----G--AG-----------AGC--CC--G----------T-T---TT-T---A-C--TCAA-----C--TG----A--A-A---C--G-GG--AC-A-----AG-G-----TGT   1666

TAN.UG.-.TAN1       -A--AAGG---G-GG-----A-AG----------CCA---CC-C--------GTG-TTAAGTT-T--CA-T--TCAG---T----TGTCA-A--A-AC-------GG--A-----G--TA-C--G--AGT   1536

VER.KE.-.AGM155     ----AAAA--TG-GG-----A-AG----------CCA---CC-C--------CTG-------T-T--CA-C--TCAG-----T--TGTCT-A--A-AT-----G-GG---T-------AG-G-----A-T   1565
VER.KE.-.9063       -A---AAA--TG-AG----GA-AG-G--A-----CCA----C-C--------GTGT-----CT-T--CA-C--TCAA-----T--TGTGT-A--A-AC-------GG--AC-A-----AG-------A-T   1576
VER.DE.-.AGM3       ----AAAA---G-AG-----A-AG-G--------CCAG--T-----------GTG---A--CT-T--CA-C--TCAA-----T--TGTCC----A-AC-------GG--GC-A-----AG-------A-T   1077
VER.KE.-.TYO1       ----AAAA--TG-AG-----A-AG-----------CA---CC----------CTG---A--CT-T--CA-T--TCAG-----T--TGTGC-A--A-AT-------GG--AT-A-----AG-G-------T   1066

COL.CM.-.CGU1       ..GGA-GAA-TGCT--TTCCT--GCT--------C-T---T-AT--TACG--G--A-TAG-TT-T---A-G---TTG-----C--T-TTT---ATACT-------G-TT-CCT--GG-C--G--G--TGA   1208

DEN.CD.-.CD1        -C-GAAAA--TTCG-----GA-AG-G--AC-A-----G-TCC-CG-C-----GCTG-TA--TT-T---A----TCAAC-C-----TG--A-T--A-A---C----G----------G----------TGT   1167

GRV.ET.-.GRI_677    -A--AAGG-GGG-AG-------AG-C--------CCA----C-C-----G---TGTCT-T-CT-T---G----TCAG-----C--TGT-A-A--A-AC-----G-GG--AT-A-----TC-T--G--AGT   1513

GSN.CM.99.CN166     ----AAAG--TGCT-----GACAG-TG--T-----CAG--T-----------CTGT-TA--CT-T---A-G---CAA-----C--TG-TA-A--A-ATT------GG--AG-A--G--TA-T-----TGT   1077
GSN.CM.99.CN71      -A---AAG--TGCT-----GACAG-CG-TC-----CAG--TC--A-------CTGT-TA--TT-T---A-G---CAA-----C---G-T--T--A-ACT------G---AG-A--G--TA-T-----TGT   1083

DRL.-.-.FAO         -A---AAG-----TG--------G-G--T-----C-TG--CC-G--------CTG--T-AGCT-T--CA-C---CAG---T----TG-TA-T----AT--C----GT---C-C-----AG-------C-T    910

RCM.GA.-.GAB1       ----AAAA---TCAG-------AGCG--------C--G---C----------CTG--TA--CT-T---A----TCAA--------TG-CA-A----A---C--G-GT--GC----G--AG----G--AGT    828
RCM.NG.-.NG411      -A---AAA--TG-AG-------AG-G--T--------G---C-G--------CTG--TA--CT-T---G----TCAG---T----TG-CA-A----A--------GT---T-A-----AG----G--AGT    828

MND-2.-.-.5440      ----AAAG------------A-AG-G--T------ATT--C--G---------TG--T---GT-T--CC-C--TGG------C--TG-CA-T--A-AT-----G-G---TC-C-----AG-G--G--TGT    913
MND-2.CM.98.CM16    -----AAG--T---------A-AG-G--------CAT---C--G--T-----GTG-CT---CT-T---C-C--TGG------C--TG-TA-T--A-AC-----G-G---GC-T-----AG-G--G--TGT   1356
MND-2.GA.-.M14      -A---AAA-----T------A-AG----T-----CAT---CC-----------TG-CT----T-T--CC-C--TGGT---T----TG-TA-T----A------G-G---TC-C-----AG-G--G--TGT   1280

MNE.US.-.MNE027     -----AAA--TG-AG-------AG-G--AGGA---CAG---C-G--------CTG--T---CT-T--CA-T--TCAG---T----TTGT-----A-A------------T-----G--TA-C-G---A-T   1149

LST.CD.88.447       -T-GA-GA-GG-AG------ACAG-GG-A--------T--CC-CA-----AA---TTTG---G-T--C-----TGT----T----TG-CA-A--A-AC-------GG--A-----G--AA-T-----TCA    572
LST.CD.88.485       -T-GA-GA-GG-AA------ACAG-GG-A--------T--CC-CA-----AA---TTTG---G-T--C-----TGT----T----TG-CA-A--A-AC-------TG--A-----G--AA-T-----TCA    572
LST.CD.88.524       -T-G--GA-GG-AG------ACAG-GG-T-----------TC-GA-----AA----TTG---G----C-----TGT----T----TG-TA-A--A-AC-------GG--A-----G--AA-------TCA    566
LST.KE.-.lho7       -C-GA-G--GG-AA------ACAG--G-A-----------C---A-----AA---TTTG--TG-T--------TGTT---T----TG--A-T--A-AT-----G-GC-----------AA-------TCA   1656

SUN.GA.98.L14       ------GA-GG-AA------ACAG-GG-A------G----T---ATGAC------A-TT---G----CA-C--TGTG-----G--TG-CA-A----AG-------G---T-----G---A-------TCA   1634

MND-1.GA.-.MNDGB1   -A---AAG-GG-AA--G--G--C--C--TC-A--C--------GA----------A-T-AGT--T-----G--T-T------G--TG----A--A-AT-----G-G---A------G-C--------TGT   1027

MON.CM.99.L1        -----AAA--TGC----------G-GG--C-C--CCAG--TC----------CATG-TT--CT-T--CA-C--TCAGC-A------G-CA-A--T-AT-----G-GG--AC-C-----TA-T--G--TGT   1064
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      -A---AAA--TGCTG-------TG-GG-A------CAG-----GG----G--G--A-TA---T-T--CA-C--TCAAC----G--TG-CA-A--A-A------G-G---T--A-----TA-------TGT   1048

DEB.CM.99.CM40      -A---AAA--TTCT-----GA-AG-T--TC-T---CA--TC--GG----G--CTGT-----CT-T--CA-T--TGGTC-A--T--TG--A-T--A-AT-T---G-GG--T-----G--CA-T-----TGT   1170
DEB.CM.99.CM5       -A---AAA--TTC------GA-AG-G---C-A---CA--T---GG-------GTGT--T--CT-T---A-T--TGGGC-------TG-CA-A--A-AT-TA----GG--A--------TA-------TGT   1161

SYK.KE.-.KE51       GC--AAAA--TGATG-CTC-C--G-C--AC-A--CCA-ATT---A-------TTTT-TA--TT-T--CC-C--TGA------T--TG-CA-T--A-AT-------G---A------G--A-C-----TGT   1108
SYK.KE.-.SYK173     CC--AAAA--TGATG--TCCA-AG-G--AT-A---CAG--TC--A--------TTT-TT--TT-T---C-C--TGG------T--TG-T--A--A-AT-----G-G---------GG-AA-T-----C-T   1480
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H1B.FR.83.HXB2      CATCAATGAGGAAGCTGCAGAATGGGATAGAGTGCATCCA...GTGCATGCAGGGCCTATTGCACCAGGCCAGATGAGAGAACCAAGGGGAAGTGACATAGCAGGAACTACTAGTACCCTTCAGGAACAA   1527
Gag                 __I__N__E__E__A__A__E__W__D__R__V__H__P__.__V__H__A__G__P__I__A__P__G__Q__M__R__E__P__R__G__S__D__I__A__G__T__T__S__T__L__Q__E__Q_    p24

H1A1.UG.85.U455     ---------------------G-----C--GT-A------...------------------C----------------------------------------------------C---G----A------    982
H1B.US.90.WEAU160   -------------------------------T-A------...---------------------------------------------------------------------------------------   1526
H1C.ET.86.ETH2220   ------------G--------------C--GT-A------...---------------G-------------A--------C--------------------------A---------------------    901
H1D.CD.84.84ZR085   ---------------------------C--GC-A------...-----G---------G-------------------------------------T--T------------------------------   1044
H1F1.BE.93.VI850    ---------------------------C---T-A------...---------------GCCC----------------G-----T-----G-----T-----T---------------------------    870
H1G.SE.93.SE6165    T--------------------G-----C--GA--------...CAA--G---------T--C-------------A--------------------T------------------T----G---------    930
H1H.CF.90.056       A--------------------------C--G--A------...------------------C----------A--------------------C--T-----------------------G---------    874
H1J.SE.93.SE7887    T--------------------------C--G--A------...--A---------------------------G----------------------T-----------------------C---------    850
H1K.CM.96.MP535     T--------T-----------------C--GT-A--C---...-----------------CC----------A-----------G-----G--------------------C--C---------------    726
H101_AE.TH.90.CM240 -------------C----------------G--A--C---...--A---------------C----------------G--------------------------------------------A------   1092
H102_AG.NG.-.IBNG   ------------------------------G--A------...--A---------------C----------------G--------------------------------------------A------   1058
H1N.CM.95.YBF30     ---------------A-----C--------GACA------...--C-C--TG--A--AC-AC-C-----G--AC-------C--T--A--------T-----------A-----C-----GGCA-----G   1091
H1O.BE.87.ANT70     A--------------A-T---G---------ACT--C---...CCA-CG-T------GT-GC-------G-----A--G-------CA-----------T--T--G--A-----C----AG--A--G---   1573
H1O.CM.91.MVP5180   A--------------A---------------ACT------...CCAGCAATG-----GT-AC-------G-----A--G-------CA-----------T--T-----A-----C--A-AG--A--G---   1548

CPZ.CD.-.ANT        A--------------A--T--G--------GT-A--C--C...ACT--------A--AG-ACAGG----A--AT-A--G-------CA--------T--------G--A--A--C--AG-G-----G--G    939
CPZ.CM.-.CAM3       ---------------A---------------ACA--C--T...-----------T--AG-A--C-----A---C-A-----GG--C-A--------------T--G--------C--T--AGTA-----G    917
CPZ.GA.88.GAB2      A--------A-----A--G--G---------T-A--C---...T-A--------A--AG-G--------T--A--------G-----A--C--------T-----T------------T-G--A--G---    905
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---T-----------C--C--G------C-CT-A-----C...ACT-----T--T--G--A--C-----A---C-A--G--G--------T-----T--------G--C--C--C--A--G---------   1588
CPZ.US.85.CPZUS     ---------------A-----T--A------ACA-----T...C----------C-----A--------G--------------C--------------T--------C--C--C---T-G--A------   1575
CPZ.TZ.-.TAN1       ---------------A-----G-----C----CA-----C...-CT--------A--CCAGCA-G----GAT-C-A-----G--C-CA--GGCA--T--T-----G--C--------G--A--A------   1159

H2A.GW.-.ALI        T--------A-----A-----C------GTT-CA-----C...A-A-CA...--C--CT-AC--G----G---C-T-----------A--GTC---------------A--A--C--AG-AG-A-----G   1836
H2A.DE.-.BEN        T--T-----A-----A-----C------TCGCA---C---...A-A-CA...--C--CT-AC--G----A---C-C-----C-----A--GTC---------------A--A--C--AG-AG-T-----G   1843
H2A.SN.-.ST         T--T-----A-----A-----T-----CGC-CAA--C---...A-A-CA...--C--CT-AC--G-G--G---C-C--G--G---------TC------------G--A--A--C--AG-AG-A--G--G   1288
H2B.GH.86.D205      A--------------A-----C-----CCAGCAA--C--G...TCA-CA...--C--A--GC-GG----A--AC-T--G--C-----A--GTCA--T-----------C--C--C--AG-AG-------G   1804
H2B.CI.-.EHO        A--T-----------A-----C-----CCA-CA-------...TC--CA...--C--A--GC--G----G--AC-C--G--------A--GTCA--------G-----C--C--C--AG-AG-A-----G   1805
H2G.CI.-.ABT96      A--T--------G--A-----K------CTTCAA------...CAA--A...-----GCCGC--G----A--AM-C--G-----G-CA---TCA--T--------G--C--------AA-AG-A------   1206
H2U.FR.96.12034     A--T-----T-----A-----T-----C-C-CA---C---...AAC--A...--C--ACCAC--G----G--AC-T-----G-----A--TTC---T--T--------A-----C--AG-GG-A--G--G   1322

MAC.US.-.239        T--A--C-----G--------T-----CTTGCA---C---...CAA-CA--T...--A...CA--A---A--AC-T--G--G--GTCA---TCA--T--T--------A------T-AG-AG-T------   1790
Gag                 __I__N__E__E__A__A__D__W__D__L__Q__H__P__.__Q__P__A__.__P__.__Q__Q__G__Q__L__R__E__P__S__G__S__D__I__A__G__T__T__S__S__V__D__E__Q_    p24

SMM.SL.92.SL92B     A--T-----------A-----C-----CCT-CAA--C---AGA-GA--ACAGCC-G-GCAAC-GG-T--AGG-C-A--G------TCA---TCA-----------G--A-----C----CAAGT-----G   1233
SMM.US.-.H9         T--A-----A--G-----T--T------TT-CAA--C--R...CA--CA...--T--A--AC--G----A--AC-T-----G-----R---TCC-----T--------------C--AS-AG-C------   1275

STM.US.-.STM        ---A--------------T--T-----C-TGCA-------...CAA-CAC-G--T--GC-GC--G----G--AC-T-----------C--GTCA--T--------G--------CT-A-CAG--------   1452

SAB.SN.-.SAB1C      T--------A-----G-----T-----CCTTAGA--C--G...CC--CGCA-CA---CCCA--T-AG--AGT-C-A--G--C---CAA--GTCA--------G--C--------C--AA-A--A--G---   1793

TAN.UG.-.TAN1       A--------T-----A--CC-G-------T-ACA--C--C...CCA-CA-----A--GC-AC--G----G---C-A--G--C-----A--TTCA--------G-----A--C--CT-TG--GCT--G---   1663

VER.KE.-.AGM155     A--T-----------A--CC-G------GT-ACC--C---...CC--CG-----C--CT-GC--G-G--A---C-C--G--T--GG-----TCA--T--------G--C--------AG-G--A--G--G   1692
VER.KE.-.9063       ---------------A--CC-G------GT-ACA--C---...CCA-CA-----A---T-AC-------A---C-T-----C--T-----TTCA--------------C--------AG-G--A------   1703
VER.DE.-.AGM3       ---------------A--CC-G-------T--CT--C---...CCA-CA-----A--AT-AC--G----A--AC-C-----C--T--A--CTC---------------C--C--C--AG-G--A-----G   1204
VER.KE.-.TYO1       ---T-----A-----A--CC-G------GT-ACA--C---...C-A-CC-----A--CC-AC--G----A---C-C--G--C--TC-C--CTCA--T--------G--C--C--CT-AG-A--A-----G   1193

COL.CM.-.CGU1       G--T---A-AA-G--A-A---G-AT--CCT-C-A-----G...--C...CAGCA---ACAACAG-A---AGCAT-A--GC-G--T-CA-C-TCA--T--CA----C-AC--A--CT-AG-AGCA------   1332

DEN.CD.-.CD1        ---T-----A------CAT--T------TTG-CT-----GGCTAATTTACA-CA---GC--C------CAGCACAA--G--C-----A--TTCA--T--------G--C--CTCCT-TA-AG-A--T--G   1297

GRV.ET.-.GRI_677    ---T-----A-----A-----G-----C--GACA--CAG-...CCA-CA--T--C--GT-AC--G----G---C-A-----C--G-CA--GTCA--T--------------C--CT-AA-----------   1640

GSN.CM.99.CN166     ---------AC-G--A-----G-----CCTTT-A-----G...--A-CA----CA---CAAC-GGTG-CAGG-C-T-----C--T--C---GCA------------GT----TCA--T-CCA-T--G--G   1204
GSN.CM.99.CN71      ---------AC-G--A-----G------CTCT-A-----G...CA--CC--G-CA--CCAAC--GT--CAGG-C-T-----C--T--C---GCA------------GTA--ATCA--T-C-A-T--G--G   1210

DRL.-.-.FAO         ---------------A--T--T--------GAGA-----T...CAAGTA-G-CCT...C-CC---A---GGT-C-T---A-C--CTCA--GTCA-----T--------C--C--CT-TA-AG-A--G---   1034

RCM.GA.-.GAB1       G--------------A-----C------GCTAGA------......GTAC----C--G--AC--G----G--AC-T----------CA-----------------G--A-----CT-AA-AGCA-----G    952
RCM.NG.-.NG411      A--------T--G--A-----T-----CTTGAGA-----C......A--C----A--AC-AC--G----T--AT-A--G-------CA-----C--T--T--------A--A--C-ATA--GCT------    952

MND-2.-.-.5440      ---------------------C------CTTAGA--C--C...CCTGTG-G-CCT...--GC-C-A---AGT-C-A---A-C----CA----A------T--------A--A--CT--A-AG-A--G--G   1037
MND-2.CM.98.CM16    ---------------------C---A-CTTGAGA--C---...CAAGTG-GTCCT...--GC-C-A---TGTCT-----A-C----C---C-----T--T--T-----A--A--CT--A-AG-A--G--G   1480
MND-2.GA.-.M14      ---------------------C------CTTAGA--C--C...CAAGTA-G-CCT...T-GC-T-A---GGT-C-----A-C----CA-----------T--------A--A--C-G-A-AG-A-----G   1404

MNE.US.-.MNE027     T--A--C-----G--------T-----CCTGCA---C---...CAA--A--T...--A...CA--A---A---C-T--G--G--GTCA---TCA-----T--------A--------AG-AG-T------   1270

LST.CD.88.447       T--TGTG--A----GG-----------C--GAAA-----G...CAA--ACA-CCTG-ACAAC--GG---AGG-C-T---ACC--T-AT-C--CA--TG-C------GTC--CTCA--AG-AG----G--G    699
LST.CD.88.485       T--TGTG--A----GG-----------C--GACA-----G...CAA--ACA-CCTG-ACAAC--GG---AGG-C-T---ACC--T-AT-C--CA--TG-T------GTC--CTCA--AG-AG----G--G    699
LST.CD.88.524       T--AGCG--A----GA--T------------CA------C...CA---GCA-CCAG-ACAAC--GG---AGG-T-A---ACT----AT-C--CA--TG-G-----G-TC--ATCA--AG-AG-A-----G    693
LST.KE.-.lho7       ---AGTG-------G------G---------CA---C--G...CAA--ACAGCCAG--CAAC--GG---GGGTT-A---ACT--T-AT-C--CA--TG-G-----GGTC--CTCA--AG-AG-A------   1783

SUN.GA.98.L14       T--AGTG------AG------------C---A----C--T...CA---GCAGCCTG-ACAGC--GG---AGGCC-A--GACT--T-AT--T-CA-----------GGTA--ATCA--AG-AG-A--G--G   1761

MND-1.GA.-.MNDGB1   A--T------C----A------------CT-ACA-----T...CAA--ACA-CCAG-ACAAC--GG---AGGAT-A--GACC--TTCA--CTC---T---------------TC---AG-GG-A------   1154

MON.CM.99.L1        ---------------G--CA-T-----CTT------C---...CA--CGC--CAA--GCAAC-CAAT-CAGG-C--G----C----C---GGCC--T---------GTCT-GTCC--A-CC--AC-G--G   1191
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      A--T-----AC----A-----------CCTGT--A-C---...CA--CCCA-CA---GCAGC-CAAT-CAGGCC-C--GA-C----CA---TCA------------GTAT-ATC-----CA--A-----G   1175

DEB.CM.99.CM40      A--T-----------A-----G------TT-CAA--C---...CAA--ACAGCC-......C---AG--G---C-T--G------TCA---GCA--------------A-AC--C--AG-GG-A-----G   1291
DEB.CM.99.CM5       G--T-----------A-----G-----CTT-CAA--C---...CA---ACAGCCA......C---A---T---C-T-----G---TCA---GC---------------A-AC--C--AG-GG-A--G--G   1282

SYK.KE.-.KE51       G--T----------GGT-T--------CCT-CAA--C---...CAA-C-CA-CA--AGCAGC-TGT--CAGG-C-A-----T--T--T-CCTCA--------------A--C------A-C--A------   1235
SYK.KE.-.SYK173     --------------GG--G-C-------CTT-AA-----C...CAA-CGCA-CAA---GC-C---A--CAGGAT----G--T--CTCC-CCTCA--------------A--A--CT-AA--GCT--G---   1607
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H1B.FR.83.HXB2      ATAGGATGGATGACAAAT...............AATCCACCTATCCCAGTAGGAGAAATTTATAAAAGATGGATAATCCTGGGATTAAATAAAATAGTAAGAATGTATAGCCCTACCAGCATTCTGGACA   1642
Gag                 _I__G__W__M__T__N__.__.__.__.__.__N__P__P__I__P__V__G__E__I__Y__K__R__W__I__I__L__G__L__N__K__I__V__R__M__Y__S__P__T__S__I__L__D__    p24

H1A1.UG.85.U455     ---------------GGC...............-----------------G-----C--C----G-------------------------------------------------GTT------T------   1097
H1B.US.90.WEAU160   ----C-------------...............--------C-----------------C--------------------A---------------------------------GT--------------   1641
H1C.ET.86.ETH2220   ----C----------GGG...............--C------G-T-----G-----C--C-----------------------GC-----------------------------GT-------T------   1016
H1D.CD.84.84ZR085   ----------------GC...............--------------------------C------------------------------------------------------GT-------T------   1159
H1F1.BE.93.VI850    ---CA---------GGGC...............--C------G-------G-----C--C--------------C-----A-----------------------------T---GT-------T------    985
H1G.SE.93.SE6165    ---ACT--------CGGC...............--C--------------G--------------------------------G------------------------------GT-------T-A----   1045
H1H.CF.90.056       ----C----------GGC...............------G----------G-----C--C--------------------------------G-----------------T---GT--------------    989
H1J.SE.93.SE7887    ---------------GGC...............-----------------------G--------------------T------C-----------------------------GT---T---T----T-    965
H1K.CM.96.MP535     ----C-----------GC...............--C------G-------G--G-----C-----------------------T-----C------------------------GT-------T------    841
H101_AE.TH.90.CM240 -----------------C...............--------C--------G-----C--C--------G---------------------------------------------GTT------T------   1207
H102_AG.NG.-.IBNG   ----------------GC...............-----------------G--------C---------------G-------------------------G------------GT-------T------   1173
H1N.CM.95.YBF30     G-G-CT--------TGC-...............-----T---G-T-----------T-------G----------G-------G-----C-G---T--G-----------T---GT---------A--G-   1206
H1O.BE.87.ANT70     --TCAC----CT--C-GGCCC............--C-A------------------C--C----G--A-------G-GT-A---C----C-----G----A------C-----AGTG-----CT-A--T-   1691
H1O.CM.91.MVP5180   --TAT-----CT--T-GAGGG............GC-AACT----------------C--C----G--A-------G-G--A---C----C-----G----A------C--T--AGTG-----CT-A--T-   1666

CPZ.CD.-.ANT        --GCA-------T---CACCT......CAACAG---GG-GGAG----------G--C--C-----G--------C---A-------------GG-G--C--G-N------T--AGT---------A--G-   1063
CPZ.CM.-.CAM3       --T-CT---------GCA...............--------CG-T--------------A--C-GG------G-GG-T--A--GC-T--C---G-------G------T----AGTT--T--CT-A----   1032
CPZ.GA.88.GAB2      G--------------TCC...............--------AG----T--------G-----C-G-------G-GG-AT-A--GC-T-----GG-G------------T-----GTT-----CT------   1020
CPZ.GA.-.CPZGAB     --T--G----CA---GCA...............-----T--C-----------G--TG------G-------G----TT-A--G-----C---G-G--T---------T----AGTA--T--C--T----   1703
CPZ.US.85.CPZUS     G-G--C---------GCA...............--C-----C--T-----------C--A----G-------G-GG----A--GC-T------G------A------CT-T--CGTTG-T--CT-A--T-   1690
CPZ.TZ.-.TAN1       G--CTG----------CCCCA......CAGGCAC-AGG-GGAG-G-----------C--C--------G--------TT-A------------T----C--------C------GTT------T------   1283

H2A.GW.-.ALI        --CCAG------TTC-GGCCA............CGGAAT---G-G--------GA-C--C----G---------CCAGA-A--GC--C-G--GTGT--C--G-----C-A---A----A---C--A----   1954
H2A.DE.-.BEN        --CCAG------TAT-GGCCA............C-AAAT--CG-A--G-----GA-C--C--C-G---------CCAAA-A--GC-GC-A--GTGT--C----A---C-A---A--T-A---CT-A----   1961
H2A.SN.-.ST         --CCAG------TTT-GGCCA............C-AAAT---G-A---------AGC--C----G---------CCAGA-A--GC--C-G--GTGC--C--G-----C-A---A----A---C--A----   1406
H2B.GH.86.D205      ---CAG------TAC-GGGCC............C-AAAT---G-------G---A-C-------G---------TCAAT-A-----GC-G---TGT--CC-------C-AT-------A---AT-A----   1922
H2B.CI.-.EHO        ---CAG------TAC-GACCC............C-AAAT---G-------G---A-C--C----G---G-----TCAGT-A--GC--C-G---TGT--CC-G-----C-AT-----T-AT--A-------   1923
H2G.CI.-.ABT96      --TCAG----CACAC-GGCAG............C-AAAC-----A---------A-T--Y----G---------CCART-A---C-TC-A---TGT--C--G-----Y-AT--A--A-A---C--A--TG   1324
H2U.FR.96.12034     ---CAG------TAC-GGCCG............C-AAAT--A--A--G--G--TA-C--C---CGG--------CCAAT----CC--C-A---TGT--T--------C-AT--A--T-AT--CT-A--T-   1440

MAC.US.-.239        --CCAG------TAC-GACAA............C-GAAC--C--A--------CA-C-----C-GG--------CCAA-----G--GC-A---TGT--C----------A---A--A-A------A--TG   1908
Gag                 _I__Q__W__M__Y__R__Q__.__.__.__.__Q__N__P__I__P__V__G__N__I__Y__R__R__W__I__Q__L__G__L__Q__K__C__V__R__M__Y__N__P__T__N__I__L__D__    p24

SMM.SL.92.SL92B     ----A-------TAT-GGGCA............C-AAAC--AG-------G-----C--C----G---G-----CCAG------C-CC-A---TGC--C--G-------A---A--A-A---C-----TG   1351
SMM.US.-.H9         --TCA-------TAY-GGCAG............C-AAAC-----A--------CA-C--C--C-GR--G-----CCAAT-A--GC-GC-G---TGC-------------AT--A--A-A----T----TG   1393

STM.US.-.STM        --TCA-------TACCGGCAG............C-AAAT-----A--G------A-C--C--C-GG--------TCAA--A--GC--C-A---TGT--C--------C-AT--AGTT-A----T-A---G   1570

SAB.SN.-.SAB1C      ----A-----CC--C-GAGCA............C-GAATG--G--AAT------A-T---------G-------C--------TC-CC-G---TGT--C-A------C-A---AGTA-A----T-A----   1911

TAN.UG.-.TAN1       ----AG----CTTTT---GCT............------AGAG-AGAT------CGT--C--C-G-G-----G-T---------C-CC-A---TGT----A------C-AT----T-TCAG-C-------   1781

VER.KE.-.AGM155     C---AG-----CTAT-C-GCT............--C---AGGG-AGAT-----G-CC--C---CG---------C-----A--G---C-A---TGT----A------C-AT--AGTGTCTG--T-A--T-   1810
VER.KE.-.9063       T---A------TTAC-CAGCC............--C--CAGAG-AGAT--T--G-CT--C----G---------T-----A--GC-GC-G--GTGT----A------C-A---AGT-TCAG-AT-A----   1821
VER.DE.-.AGM3       C-G-A------ATAC-CAGCC............-----CAGAG-AGAT--G--T-CC--C----G---G-----T--------G--GC-A---TGT----A------C-A---AGTGTCTG-CT-A----   1322
VER.KE.-.TYO1       T---A------CTAT-C-GCT............--C--C-GGG-AGAT-----T-CC--C--CCGG--------T--T--A---C-TC-A--GTGT--C-A------C-A---AGTATCAG-C--A----   1311

COL.CM.-.CGU1       G-G-CT---GGAGAG........................--C--A......-CCA-C-------GGG-C------G-A-A-A-TC-GG-A--GG--A-CCAG--TGCA--A--AT--TCTG-A--A--T-   1432

DEN.CD.-.CD1        ---AC---------T-GACAA............C-AGGC--A--AAAT--------T--A-----G--G---G-T--TA--------C-A--GG-G--C-AG-----CCAA--AGT-TC----T------   1415

GRV.ET.-.GRI_677    ----AG----CCTTC---GCC............------AGA--AGAC-----G-C-CAA--C-G--A----G-T--TT----C---C-A--GG----GCAG-----C-AT--CCAA-AGG-C--A----   1758

GSN.CM.99.CN166     ----AG-----C----GGCAG............--C-A----G--AAT--GTC---T--A----G--AG-----C--TT----CC-GC-GCG-TGT----A--------A----GT--AT---T------   1322
GSN.CM.99.CN71      ----AG-----T----GGCAG............--CAAT--AG-TAAT--G-C---T--A----G--A------C---T----C--GC-GCG-TGT----A--------A----GT--AT---T---G--   1328

DRL.-.-.FAO         ----AG----CC--C-GAGCC............C-GGATT-C---AAT--G----C--------G-CA----G-GG--T----G---C-A-G-TGT----C------C-AT--AGT--A---CT----TG   1152

RCM.GA.-.GAB1       ----CT----CC--C-GAGCA............--CAAC--C--TAAT--G--CA-TC-G--C-G--AT--------AG-A--G---C-A---TGG----A------C-AT--AGTG-A---C--A--T-   1070
RCM.NG.-.NG411      ----CT----CC--T-GAGCC............--CAAC--A--TG----G---A-C-------GG-AT-----TG-G--T--G---C-A---TGT--G-A--------A---AGTA-A---CT-A----   1070

MND-2.-.-.5440      ----A-----CA--C-GGCAG............C-AGAC-AGG-AAAC-------GT--A--C---CA-------G-A--A--GC-GC-A---TGT-----C-------A----GTA-AT---T-A----   1155
MND-2.CM.98.CM16    ----A-----CT----GGGAG............C-AGATG-AG-AAAT--G----G---A------CA-------G-TT-A--GC-TC-G--GTGT-----C-------AT--AGTA-A---C-------   1598
MND-2.GA.-.M14      ----A-----CA--T-GACAG............C-GGA--AGG-AAAT-----G-C---C-----GCAG------G----A--GC-GC-A---TGT--G--C-----C-A---AGTG-A-----------   1522

MNE.US.-.MNE027     --CCAG------TAC-GACAA............C-GAAC--C--A--------CA-C-------GG--------CCAA-----G--GC-A---TGT--C-A--------A---A--A-A------A--T-   1388

LST.CD.88.447       C---CT----CC--TGCAGAC...............A-C---G-AGAT------A-G---------GAG---G----T-AA-CTA-GG-A---G----T-----CC--CAA--AGTT--TG-AA-A----    814
LST.CD.88.485       C---CC----CC--TGCAGAC...............A-C--AG-GGAT------A-----------GA----G----T-AA-CTA-GG-A---G----T-----TC--CAA--AGTT--TG-AA------    814
LST.CD.88.524       CA--CC----CA---GCAGAC...............A----C--AGAT-----GA----C------GA----G------A--CTA-GG-G---G-G--------AC--CAG--AGT---TG-AA------    808
LST.KE.-.lho7       C---CC----CT---GCAGAC...............A-T---G-AGAT------A-----------GA----G-C--T-A--CTA-GG-A---G----C-----CC--CAA--AGTA--TG-CA------   1898

SUN.GA.98.L14       ---CAG-----CTATGGCCTT......AATGGAGCAA--AGAG-TG-----CA---C--C------G-C---G-C--AGA---CA-GG-A-G-G----T---C-CC--CAGA-----TCAG-AG-A--A-   1885

MND-1.GA.-.MNDGB1   T-G-C--------AT-TGCAA............C-AAATG-A---AAT------AC---C-----G--T-----T--A-----CA-G----G-T-G----A--GTC--T-T--A-TA--T--AACA--TG   1272

MON.CM.99.L1        ----AG-----A--C-GGGCT............--CAAC--CG-T-AG--CTC---C--C--C-G--A----G-C---T----CC-GC-GCG-TGC--C-A------C-A----GT--A----T----T-   1309
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................      0

MUS.CM.01.1085      ----A------C--T-GGGCA............--CAAC-----AAAT----C------C--C--G-AG---G-G---A----GC-GC-G-G-TGT--C-A------C-AT--AGT--A---C--A--T-   1293

DEB.CM.99.CM40      ----C---------C-GACCAGCAGGTCAAGGAC-AGG---C--AGAT------C----A----G-------G-C--A--A--TC-GC-A-G-TGT--G-A------C-AT--A----A---CT----TG   1421
DEB.CM.99.CM5       ----CT--------C-GGCCAGCAGGACAAGGAGCAGGC--A--AGAT------C-G--A--C-GG------G-C-----A--C---C-G-G-TGT----A------C-AT--A--T-A----T----TG   1412

SYK.KE.-.KE51       ----AG-----A--T-GACAG............--CAAC--A--T-AG--T---C-G--C--C-GGCAG--------T--A------C-A--GTGT--GCA-G-C--C-AT---GT--AT---T------   1353
SYK.KE.-.SYK173     ----A------T--T-GGCAG............--CAAC--AG-A-A------------A----G---------C--T--A--GC-GC-G--GTGT--GCAGG-C--C-A----GTTTCT--CT-A----   1725
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H1B.FR.83.HXB2      TAAGACAAGGACCAAAGGAACCCTTTAGAGACTATGTAGACCGGTTCTATAAAACTCTAAGAGCCGAGCAAGCTTCACAGGAGGTAAAAAATTGGATGACAGAAACCTTGTTGGTCCAAAATGCGAACCC   1772
Gag                 I__R__Q__G__P__K__E__P__F__R__D__Y__V__D__R__F__Y__K__T__L__R__A__E__Q__A__S__Q__E__V__K__N__W__M__T__E__T__L__L__V__Q__N__A__N__P    p24

H1A1.UG.85.U455     ----------G-----A--------C--G--T--------TA-A----T---------C-----T---------A-------T--------C------------------C----------------T--   1227
H1B.US.90.WEAU160   ----------------A--------------T------------------------------------------A----------------------------------------T--G-----------   1771
H1C.ET.86.ETH2220   ---A------------------T-------------------------T------CT-------T--A------A----A--T--------------------C--------------------------   1146
H1D.CD.84.84ZR085   -C-----------------------------------------------C-----------------------------A--A-----------------------------------------A-----   1289
H1F1.BE.93.VI850    ---A------G-----A------------------------A-A----T----GTC--------T-----------------C-----GGG------------C--A-----------------------   1115
H1G.SE.93.SE6165    ----------G-----A-----------------------TA------T----TG-T-G-----T-----------------T------GGC-----------C--------------------------   1175
H1H.CF.90.056       ---A------G-----A------------------------A----T-T-------T-------T--------CA-------T--G--G-----------------------------------A--T--   1119
H1J.SE.93.SE7887    ----------------A-----T------------------A------T----G----------T---------A-------T--------------------T------C-------------A--T--   1095
H1K.CM.96.MP535     ----------G-----A-----------------------TA------T------C--------T--A-----CA-------A-----G--------------C---C-------------C--A-----    971
H101_AE.TH.90.CM240 ----------G-----A--------C--------------TA----------------C-----G--A------A----------------C------------------C-A--------C-----T--   1337
H102_AG.NG.-.IBNG   ----------G-----A--------------T--------TA------T-------T-G-----T--A------A-G--------------C------------------C----------------T--   1303
H1N.CM.95.YBF30     -C-A------------A--------C---------------A-------C--------------A-----G--AA-------A-----G-----------------AC-C--A--A--------A-----   1336
H1O.BE.87.ANT70     -T-AG--G--------------A-----------------T--------C-----AT-------T---------A-T--A--A-----------------------TC--C-T--T--------C--T--   1821
H1O.CM.91.MVP5180   -T--G--G--------A-----A--C-----T--------T-----T--C-----AT-------T---------A-T--A--A-----G---------------------C-T--T--G---T-A-----   1796

CPZ.CD.-.ANT        ---A------------A--G-----C-----T-----G--TA-A-----------AA-T-----A--A--G---------CCT--G---GCC--------------------AA----------C--T--   1193
CPZ.CM.-.CAM3       -C-AG--G-----T--A--G--T--C--G--T--------TA-A-----C-----C-----G--A--A-----AA----A--A-----------------T--C---C-C--A--A--G-----T--T--   1162
CPZ.GA.88.GAB2      ---A------G--G-----G--T-----------------TA-A-----C---GT-T-------A--A--G--------A--T--G-----C-----------G---C-CC----A--G-----C-----   1150
CPZ.GA.-.CPZGAB     -C--------G--------G-----------T-----G---A-A-----C------T----G--T-----------------A--G--------------T--C--TC-C--A--G--G-----A-----   1833
CPZ.US.85.CPZUS     -C-AG--G-----T--A--G---------------------A-------C-----AT-------A--A--------T-CA--A-------CC-----------G---C-T-----A-----C--T--T--   1820
CPZ.TZ.-.TAN1       ---A---G--------A-----A--C-----T---------A-A-----C-----AA-C-----A--A-----A--T--ACCA-------C---------------T--AC----A--------A-----   1413

H2A.GW.-.ALI        ---A---------------G--A--CCA-AG---------TA-A-----C----GCT----G--A--A---A-AGAT-CA-CA-----G-----------TC----AC--C----A--G-----C-----   2084
H2A.DE.-.BEN        ---A---G--------A-----G--CCA-AG----------A-------C----GCT-G--G--A--A---A-AGAC-CA-CA-----------------CC----GC--C-AA-A--G-----C-----   2091
H2A.SN.-.ST         ---A---G-----------G--A--CCAGAGT--------TA-A-----C--G-GCT-G--G--A--A---A-AGAT-CA-CA-----------------CC----AC--C-A--G--G-----C-----   1536
H2B.GH.86.D205      ---AG--G-----------G-----CCA-AG---------TA-A-----C----GCT--C-G--A--A---A-AGAC-CA-CA--G---------------C----AC--C--A-T--G-----T-----   2052
H2B.CI.-.EHO        ---AG-----G-----A--------CCA-AG---------TA-A-----C----GCT--C-G--A------A-AGAC-CA-CA------------------C----AC--C--A-T--G-----T-----   2053
H2G.CI.-.ABT96      ---A------G-----A---------CAGTCT--------TA-A-----C--G-G---R-----A--A---A--GAT-CA-CA------------------C-G--AC-AC--A-T--------C-----   1454
H2U.FR.96.12034     ---AG-----G--------G--A---CA-AGT--------TA-A-----C----G-T-G-----A--A---A-AGAT-CA-CA--G--------------TC-G--GC--C--A-T--G-----T-----   1570

MAC.US.-.239        ---A------G-----A--G--A---CAGAG----------A-------C----G-T-------A--A--GA-AGATGCA-CA-----G-----------TC----AC--C--A-T--------T-----   2038
Gag                 V__K__Q__G__P__K__E__P__F__Q__S__Y__V__D__R__F__Y__K__S__L__R__A__E__Q__T__D__G__G__V__K__N__W__M__T__Q__T__L__L__I__Q__N__A__N__P    p24

SMM.SL.92.SL92B     -T-A------T--------G------CA-AGT--------TA-------C----G-T-G-----A-----GA-AGAT-C--CA--G--G------------C----AC--C--A-T--G--C--C-----   1481
SMM.US.-.H9         -G-A------------A--GT-A---CA-AG---------TA-A-----C--G-G---------A--A---A-AGAC-C--CAS-G--------------TC----AC--C--A-T--------C-----   1523

STM.US.-.STM        ---AG-----G-----A---A-G--CCA-AGT---------A-------C--G-G-T-G-----A--A-----AGAT-CATCA--G--------------TCGG--AC--C-AA-T--------T--T--   1700

SAB.SN.-.SAB1C      -T-A------G--T--A-----T--C-AG--T--------TA-A-----C--GG----G-----A-----GA-AGAC-CT-CT-----G--C---------C-GT-TC-----A----G-----C-----   2041

TAN.UG.-.TAN1       -C--------GG-C-----G--T----AG-----C------A-A--T---C--G-C--T-----A--A---A-AC-C--A--T-----------------------AC--C-CA----G-----C-----   1911

VER.KE.-.AGM155     -C--------G--C--A-----A--C-A---T---------A-A---------G-AA-------A--A---------GGA--A--C---C-A------------T-T---C-CA-T--G-----C-----   1940
VER.KE.-.9063       -C-----G-----T--A-----T--C-AG--T--------TA-------C---G-AA-C-----A--A--G--C---GGA--A------C-A------------T-A--AC-CA-A--------T-----   1951
VER.DE.-.AGM3       -------G--G--C--A---G-A--C-A------C-----TA-------C---G-AA-------T-----G--C---GGA--A------C-G------------T-A--AC-CA-T--G-----T--T--   1452
VER.KE.-.TYO1       -T--G--G-----T--A--G-----C-AG--T-----G---A-A--T--C--GG-AA-T-----A--A-----C---GG---A--G---C-A------------T-A--AC-CA-T--------T--T--   1441

COL.CM.-.CGU1       -T-----G---AGT--A--GGAT----A-AG----------A-A--T---TC-G-C-----G--A--A-CT--AG--GGA--AA-C--GGCC------G-TA-T-AT---C-AA-A--GC----C-----   1562

DEN.CD.-.CD1        ---AG-----G--C--A---T------AG--T--------TA-A-----C---G----------A-----G--AGAT--ATCA--G--GCT---------CACTT-AC-A-----A--------A--T--   1545

GRV.ET.-.GRI_677    -TC----G-----T--A--------CCAG------------A-A---------G-C--G-----A--A-----AC-------T--T---------------C----T---C-TA----G-----C--T--   1888

GSN.CM.99.CN166     -C-A------C--T--A--G-------AG--A---------A-A----T---GTGCT----G-----A-----AGAT----CC--G---------------C--T-GC--C----T--------T-----   1452
GSN.CM.99.CN71      -C-A---G--C--T--------A----AG--A---------A-A----T----TGCT----G--T--A--G--AGAT----CA-----G------------C--TTGC--C----T--------T--T--   1458

DRL.-.-.FAO         -G-AG-----T--T--A-----A--C-AG-----------TA-A--T------G-C--C--G--A--A--CA-AGATGCA-CA------------------C----AC--C--A-A--------A--T--   1282

RCM.GA.-.GAB1       ---AG-----------A--GT-A--C-AG--T-----G--TA-A--T------G-CT-G-----A--A--G--AGAC-C--CA------------------C--T-AC--C--A-A--------T-----   1200
RCM.NG.-.NG411      -C-AG--G--------A--G--T----AG-----------TA-------C--GG-CT-G--G--A--A--G--AGAC-CA-CA--G--G------------C--T-AC--C--A-T--------T--T--   1200

MND-2.-.-.5440      -C-A---G--------A--G--T----AG--------G--TA-A-----C---G----GC-G--G----GCA-AGAT-CAC----C----C---------GC-G--A--AC-CA----G-----C-----   1285
MND-2.CM.98.CM16    ---AG--------------G--G--C-AG--------G---A----T--C---G----GC-G--G----GGA--GAT-CAC-A--C----CC---------C----T---C-CA----G-----T-----   1728
MND-2.GA.-.M14      ---A------G-----A--G--T--C-AG--------G---A-A--T------G----GC-G--G----G-A-AGAT-CAC-A--C----CC---------C----A---C-CA----------C-----   1652

MNE.US.-.MNE027     ----------G-----A--G--A---CAGAG----------A-------C----GCT-------A--A---A-AGAT-CA-CA-----G-----------TC----AC--C--A-T--------T-----   1518

LST.CD.88.447       -C-AG--G--G-----A-----A--C-A---A----C----A------T----G-AT-------A--AGG--GC-----T--A------G-A-------AG--G-AGA--C-A--A--------A-----    944
LST.CD.88.485       -C-A---G--G-----A-----A--C-A---A----C---TA------T----G-AT-------A--AGG--GC-----T---------G-A-------A---G-AGA--C----A--------A-----    944
LST.CD.88.524       ---A---G--T-----A-----A--C-AG-------CT--TA------T---GG-CT-------A--AGG--G------T--A--G---G-G-------A---G-AAA--C-A--G--G-----A-----    938
LST.KE.-.lho7       -C-A---------C--A--G--T----A---A----C---TA------T----G-A--G-----A--AGG--GC--T--T--A-----GG-G-------AG--G-AAA--C-T--G--G-----A-----   2028

SUN.GA.98.L14       -T-----G--------A--G--T--C---------AC---TA------TC--GG--T-------A--ATC--GC---G----A------G-G-------A---G-AAA--C-A--G--------A-----   2015

MND-1.GA.-.MNDGB1   -------G------------G-T----A------------TA-A-----C--TGTAA-G-----A--A---------GGA--A-----G-TG------CAGC-GCATC--C-TA-AG-------A-----   1402

MON.CM.99.L1        -C-A---G-----T--A-----A--C-A---T---------A-A-----C---TGC--C-----A--A---A-AGAT----CA--C--------------GC-G--GC--C-------------C-----   1439
MON.NG.-.NG1        .............................................................................................................................-----      5

MUS.CM.01.1085      -C-AG--G--------A-----A----AG--T-----G---A-A----T----TG------G--A-----GT-AGAC--A-C---C--------------CTC----C----A--A--G-----T-----   1423

DEB.CM.99.CM40      -T-A------G--C--------A--C-A---T-----T---A----------G--CT-------T--A-----AGAT----CA-----------------CACC---C-CA--A-T--------A-----   1551
DEB.CM.99.CM5       -T-AG--G--T--T-----------C-A------------TA-A-----C-----CT-G--G--T--A-----AGAT----CA--C--------------CACC---C-AA--A-T--G-----T-----   1542

SYK.KE.-.KE51       -C--G--------T--A---A-A----AG--T-----T--TA-A------C-TTG---T-----A--A-----GGAC-C--CT------------C-C---C-GT-A--AC-AA-T--G-----A-----   1483
SYK.KE.-.SYK173     ---A---G--C-----A---ATT--C-A-------------A-A-----CC-TTGCT-------A-----G--GGAC-CATCA--C---GGG---C-A--TC----AC-----A-T--------C-----   1855
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                                                                                                                     Gag p24 \/ Gag p2
H1B.FR.83.HXB2      AGATTGTAAGACTATTTTAAAAGCATTGGGACCAGCGGCTACACTAGAAGAAATGATGACAGCATGTCAGGGAGTAGGAGGACCCGGCCATAAGGCAAGAGTTTTGGCTGAAGCAATGAGCCAAGTAACA   1902
Gag                 __D__C__K__T__I__L__K__A__L__G__P__A__A__T__L__E__E__M__M__T__A__C__Q__G__V__G__G__P__G__H__K__A__R__V__L__A__E__A__M__S__Q__V__T_    p24

H1A1.UG.85.U455     ---C------T-C-------G------A--G----G-------T----------------------C--------G-----------------A-----G-----------G--------T------CA-   1357
H1B.US.90.WEAU160   -----------------------------------GA--------------C-----------------------G-----G-----------A------------------------------------   1901
H1C.ET.86.ETH2220   ---------A--C-------G------A--G----G----T--T-------------------------------G--------T-C---C--A--------G--------G----------------AC   1276
H1D.CD.84.84ZR085   ---------------C-------------------G-------T-------------------------------G--G--G---A-------A-----------------G-------------C----   1419
H1F1.BE.93.VI850    ------------C------------------A---G---------------------------------------G--------TA----------------------C--G--------T----C--AT   1245
H1G.SE.93.SE6165    ------------C--C----G------A----A--GA---T----------------------------------G---------A-------A-----------A-----G-----------G-CCT--   1305
H1H.CF.90.056       ------C--------A----G------A----A--G----T--A-------------------------------G--------TA-T-----A-----------------G------------------   1249
H1J.SE.93.SE7887    ------C-----C--------------A---T---GA--------------------------------------G--------T--T--------G-----------------------------G--C   1225
H1K.CM.96.MP535     ------------C-----------G----------G----T--T-------G-----------------------G-----G--TA-------A------A----------G-----------G------   1101
H101_AE.TH.90.CM240 ---C------T-C--------------A---A---GA------T----------------------C--------G--------TA-------A-----G-----------------------C-C-CA-   1467
H102_AG.NG.-.IBNG   ---C------T-C-------G------A---A---G-------T-------------------------------G--------T--------A-----G-----------G--------T------CA-   1433
H1N.CM.95.YBF30     ---------ACAGC-CC----------A--G----GA-----CT-------G--------G--C--C--------G--G-----A-CA--------------GC-A--A--G--T---TCA--G--GCAG   1466
H1O.BE.87.ANT70     ------C--ACAG-----G---T----A--G----GA-----CT-------G------GT---C--------------------AACT--------C-----GC-A--A---------GCTAC--CCCAG   1951
H1O.CM.91.MVP5180   ---------ACAA---C-G--------A-------AA-----TT--------------GT---C-----A-----------G--AACT--C-------A-A-AC-A--A---------GCTTCT-CCCAG   1926

CPZ.CD.-.ANT        ------C--ACAC--CC-G--G--T------A---GA--CT-CT-----------T-A-----T-----A-----------C--A-C---------------G-----A-----T---GCTTCT-CT-AT   1323
CPZ.CM.-.CAM3       ---C-----A-AC--C----G---CC---------GA-----CT----------------------C-----------G-----A-C---------T-----AC----------T---------C--CA-   1292
CPZ.GA.88.GAB2      ----------CAA--AC-T-GG---C-A-------GA-----C-----G--------------C--C--A-----------C--G-CA--------T------C-A--A-----T---------A--CA-   1280
CPZ.GA.-.CPZGAB     ----------CAA---C----------------T-G---C--C-----G--------------T-----A--------------ATCT-----------G---C-A--------C---TCAATG--TCAG   1963
CPZ.US.85.CPZUS     ---------A----------G---C--------T-GA--C--C------------G-------------A-----G----------CT-----------G--C--A--------C---T-----A-G-A-   1950
CPZ.TZ.-.TAN1       ----------CA---C--------C-----G-A--GA--A---T-----------C-C-----C-----A-----G---------TCT------...GC-AAGA-TCTG-CT-A-GCA-TGGCCTC-G--   1540

H2A.GW.-.ALI        ---C--C--ATTAG-GC-G----G---A--GATGAATC----CT-------G---C-A--C--C--------------G-----A-----G--A--C---T-AA----A-----CT-A-AGG-G-CC-TG   2214
H2A.DE.-.BEN        ---C--C---TTAG-AC------G-C----GATGAATC-C--C--------G---C-A--C--C--C-----G-----C-----A-----G--A--C--GC-AA----------CC-A-AAG-G-CT-TG   2221
H2A.SN.-.ST         ---C------TTAG-AC------G-C-A--GAT-AATC----CT-----------C-A--C--C--------G-----T-----A-----G--A--C---T-AA----A-----CT-A-AGG-G-CC-TG   1666
H2B.GH.86.D205      ------C---TTAG-GC-T--G-GC------ATGAATC-C--CT----G------C-A--G--C--C--A--GA-------C--A--G--G--------GC-AA----C-----CT-A-AAG-G-CCCT-   2182
H2B.CI.-.EHO        ------C--ATTAG-GC-T--G-GC------ATGAACC-C---T-----------C-A-----C--C-----GA-------C--A--G--G--------GC-AA-------G--TT-A-AAG---CCTTG   2183
H2G.CI.-.ABT96      ---------ATTAG-AC----G-GG------ATGAATC----TT----G------T-------C-----A--GR----------A--G--A--A--C--GC--A-----------T-A-AAG---CCTT-   1584
H2U.FR.96.12034     ---C--C--ACTCG-G-------GT-----TATGAATC----CT-------G---C-A-----C-----A---A----------A--A--A--A--T--GC-GA----A-----CT-A-AAG-G-CCTT-   1700

MAC.US.-.239        ------C---CTAG-GC-G--G-GGC----TGTGAATC-C--C------------C----G--T-----A--------G--G--G--A--G-----T---T-AA----A-----CC---AAG-G-CCCTC   2168
Gag                 __D__C__K__L__V__L__K__G__L__G__V__N__P__T__L__E__E__M__L__T__A__C__Q__G__V__G__G__P__G__Q__K__A__R__L__M__A__E__A__L__K__E__A__L_    p24

SMM.SL.92.SL92B     T-----C--ACTAG-A-------GG-----CATGAATC-C--C--------G---C-A-----C-----A--G--------C--A--A--G-----CC-CC-CA----A--G--C----AAG-C-CCCTC   1611
SMM.US.-.H9         G--C-----ATTGG-GC-C--G-GTC----YAT-AATC-C--TT-----------T-------C--------------R--G--A--A--A--AS-T---C-AA----A--G---T---AAG-T-C-CTG   1653

STM.US.-.STM        ---C--C--ATTGG-A--G----GTC----CATGAATC-C--C--------G---T-A-----------A--G--T--G-----A--A--G--A--T---C-GA----A-----CT---AAG-G--CTTC   1830

SAB.SN.-.SAB1C      ------------AG-GC-C----GG--A--CATGAATC-A--C--------G---C-T--T-----C--A--CA-T------G-ACAA---------C-TC-AA----G-----T----CAGCG-CCTTT   2171

TAN.UG.-.TAN1       ------C---TTGG----G----G-C-T---AT-CATC-A--T--------G---C-------T--------------------A--A-----A----AGC-CA---TA---------CAA---A-GCA-   2041

VER.KE.-.AGM155     ------C--AGTA-----G--G-GCC-A--GATGCACC-C--T--T---------C-------C-----A--G--G-----C--AA-TT-C--A--C-A---CA----A---ATG---CAGA-CC-GCAG   2070
VER.KE.-.9063       ------C--AGTC--CC-G----G---A---ATGCACC----CT-----------C----T--C-----A--------G--C--AA--T-C--A---------A----A---ATG---CAAA-CA-GCAG   2081
VER.DE.-.AGM3       ---C-----AGTC--CC----G-GCC-----ATGCATC-C--T------------T-A--T--C-----A-----G--------AA-TT-C--A----A---GA----A---ATG---CAAA-TA-GCA-   1582
VER.KE.-.TYO1       ----------GTC--CC-G--G-GCC-A---ATGCACC-C--C--T---------T-A--G--T--------G--------C--AA--T-C--A----A---AA----A---ATG---CAGACCA-GCA-   1571

COL.CM.-.CGU1       T--C--C--A-GA---C-G----G-C--CAGAAG...C-AT-TT-G-----C---C-AG-------C--------G--------A-A---C-------AG--GC-A--A--G--T---CAG--GT-CCAG   1689

DEN.CD.-.CD1        ------C---CAG---C-CG-------A-----TAACC-C---T-G-----G---T--CA---C--C--------------G--A--A--A-----CC-TCCCAC---A--G---T-AGCTTC--C-TTT   1675

GRV.ET.-.GRI_677    G--------ATTG---C-G----G-------ATGAATC-A--CT-G--G------C-A-T---T--C--------------G--ACAA--------T-AGC-AA---TA---ATG-----TA-T-G-CAG   2018

GSN.CM.99.CN166     ---A--C---CTG--C--G-----CA--CC-GG-...--C-ACT-G---------C-T--------C--A--G-----G-----AACT--C--AT-T--GC-C--A--A-----C---GCAAC--CCCTC   1579
GSN.CM.99.CN71      ---A--C---CTG--C--G--G--CA--CC-GG-...--C-GCT-G---------C-T--------C--A--G-----G-----AACT-----AT-T---C-C-----A--G--C---GCAAC--C-CTC   1585

DRL.-.-.FAO         ---C-----AGTG---C-C----GCC-A--GATGAACC-C-GT--G---------C--TT---T--C-----T-----------A--------------G--CA----A-----T-----AG--CAGCAG   1412

RCM.GA.-.GAB1       ---C-----A-TGG-AC-C--G-GTC-----ATGAACC--T-TT-----------C-A-----C--------G------------CAG-----A--TC-G--AC-A--A--G--C---CAAATGA-GCA-   1330
RCM.NG.-.NG411      ---C--------AG-AC-T--G-GTC-----ATGAACC----C--G--G--G---C-A--------C--A--G-C------T--ACAG--C-----T--G--GC-A------------CAGATG--GCA-   1330

MND-2.-.-.5440      ---------AG---CCC-C----GG--A--CATGAATC-C---T-G---------T--CTG--C--C--A--G-----------TAAAT-C------CA-A-GA----A--G--C---CAG----C-CAG   1415
MND-2.CM.98.CM16    ---------AT-C--CC-T----GGC-A--CATGAATC-CT-TT-------G---CC-CT---C--C--A--G--------C--TAAAT----A---CA-A-GA----A--G--T----AGG---CCCAG   1858
MND-2.GA.-.M14      -----------GC--C--G----G------CATGAACC-CT-TT-----------T-ACT---------A-----G--G-----AAAAT--------CA-A-GA----A--G--C---CAGA-GA-GCAG   1782

MNE.US.-.MNE027     ------C---CTGG-GC-G--G-GGC----TATGAATC-C--C------------C----G--T--C--A--------------A--A--A-------A-T-AA----A-----CC---AAG-G-CCCTT   1648

LST.CD.88.447       --------G--TGG-GA-------C--A---GA--G------TT-------G-------GG--C-----A--------------A-C------A-G---GA-------A---------GCAAC--CC-TG   1074
LST.CD.88.485       --------G--TGG-AA-------C--A---GA--G-----GTT-------C-------AG--C--------------------A-C------A-G--AGA-------A--G------GCAAC--CC-TG   1074
LST.CD.88.524       T--C--C--A-TGG-AA----G--C--A---GA--GT--C--TT---------------A------------------------T-C------AAG--A-A-C--A--A--G------GCAAC--CC-TG   1068
LST.KE.-.lho7       T--C--C-G-TTAG--A--------C-A---GA--G---AT-T--------G-------A---T--------------------T-CT-----A-G--A-A-A-----A---------GCTTC--CC-T-   2158

SUN.GA.98.L14       ---------ATTGG-AA----G---C-----GA-A-TC-AT--T----G--G-------G---C--C--A--G--T--G--G--GA-------A-G--AGA-CC----A---------GC-TCT-CTTTT   2145

MND-1.GA.-.MNDGB1   ---A--C---CAG-----G-G-AGC--A--GAA--GA--A--TT----G------T--GA------------------T--G--ACAA-----A--C---T-AA----A---ATG-----AAC---GGT-   1532

MON.CM.99.L1        ------C--ACTC--CC----G--CA--CC-GGT...----GCT-G--G--C---C-ACAG--------------G-----T--AATG--C--AT-T--GA--C----A-----T---GCAGGG-C--T-   1566
MON.NG.-.NG1        G--C--C---CTC--CC-C------A--CC-GG-...--C-GCT-----------C-CCA---------A--G--------C----CA------AGC--GT-A--A--A--G--T---GC-AC--C--TT    132

MUS.CM.01.1085      ---G-----ACTC---C-G--GAGCA--CC-GG-...--C--T--G--G------T--CAG-----C--------G---------ACT-----AT-C--GC--A----A--G--TC--GC-TCG-CCTTC   1550

DEB.CM.99.CM40      T-----C-G--TC--CC-G----G---A--T-AGAATC-C--CT-G-----G---C-ACAT-----C--A--G--G-----C--ACAG--A-----C---C--A----G--G--T---GC-TC--CCTT-   1681
DEB.CM.99.CM5       --------GA-TA---C------GG--A----AGAACC-C--TT-----------T--CAT-----C--------------T---CAA--G--A--CC-TC-GA----G--G--T---GC-TCG-CCTT-   1672

SYK.KE.-.KE51       T--G--C-GA-GC---C-G------A---TCAA-...C-A--CT-G---------C-TCA---T--C--A--G-----------ACAAT-C--A----A-C-A--A--A---------GTAATGAC-CA-   1610
SYK.KE.-.SYK173     ---A--C-GACAG--CC-C--G---A---TCAA-...C----CT-G--G------C--CA---T-----A-----C---------TTA--C-------A-C-CA----A--G--C---GTAATG-CCCAG   1982
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H1B.FR.83.HXB2      AATTCA......GCTACC...............ATAATGATGCAGAGAGGCAATTTT...AGGAACCAA.............................................AGAAAG.........A   1954
Gag                 _N__S__.__.__A__T__.__.__.__.__.__I__M__M__Q__R__G__N__F__.__R__N__Q__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__R__K__.__.__.__     p7

H1A1.UG.85.U455     C-GA--......AGC..................------------------------...---GG--CG................................................-GA.........-   1403
H1B.US.90.WEAU160   ---A--......------...............--G---------------------...----G--C-.............................................-----A.........-   1953
H1C.ET.86.ETH2220   ---A--......A-C..................-------------A-A--------...-A-GG--CT.............................................-A--GA.........G   1325
H1D.CD.84.84ZR085   -G-G-C......T--G-TGCC............-----------A-A-A--------...-A-GG-AC-.............................................-----A.........-   1474
H1F1.BE.93.VI850    TCAG-C...........................-------------A-A-T------...-A-GG----.............................................----GA.........G   1291
H1G.SE.93.SE6165    GG-G--......--AG-AGCC............---------------A--------...-A-GG--C-.............................................----GA.........-   1360
H1H.CF.90.056       ---A--......AA---AGCC............-------------A------C---...-A-GG----.............................................-----A.........T   1304
H1J.SE.93.SE7887    ---A-C......AAC..................-----------A-----T--C---...---G----T.............................................-A--GA.........-   1274
H1K.CM.96.MP535     ---C--......-T-..................G------------A------C---...-A-GG---T.............................................-----A.........-   1150
H101_AE.TH.90.CM240 C--G--......A--..................-----------------------C...-A-GG---G................................................--A.........-   1513
H102_AG.NG.-.IBNG   C-GG-C......AAC..................G-----------------------...---GG---G................................................-GA.........-   1479
H1N.CM.95.YBF30     C-GC--......A-A--TAGT............G-CT-TGCA--A--G--A--C---...-AAGG-AT-.............................................--G--A.........C   1521
H1O.BE.87.ANT70     C-AGAT......TTG-AAGGAGGATACACAGCAG--T-C-----A-----GC-AAA-...CCA-TTAGG.............................................-A-GGA.........-   2018
H1O.CM.91.MVP5180   C-AGAT......TTA-AAGGAGGATACACAGCAG--T-C-----A-----GC-GAA-...CCA--TAG-.............................................-A-GG-.........C   1993

CPZ.CD.-.ANT        ---G--CAGGGAA-C...............GCAG-CT-TC--------------GGA...-AT-GAGG-GGA..........................................-A--GA.........C   1384
CPZ.CM.-.CAM3       --CC-T......A-A...............GGTG-GT-CC----A--G--A---AA-...G----A-C-.............................................-CT-G-.........-   1344
CPZ.GA.88.GAB2      C-GA--.....................AGCTCA---T-C-----A----CAGGGGGA...--A-CT-CT.............................................CCT-G-.........-   1332
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---CA-GGGAGA--A...............GATG-TT-CT-C----AG--AC-AGG-...GC-GG--C-.............................................-A--GA.........-   2021
CPZ.US.85.CPZUS     --CC-C......T-A...............AGCG--T-TC-A----A---A--CGC-...G----G-C-.............................................G-G-GA.........-   2002
CPZ.TZ.-.TAN1       -CAG--GGGGGA-TA..................-AT---C-----G----A--AAGA...CCACC-TT-.............................................-A----......GGTC   1598

H2A.GW.-.ALI        -CAC--......---C-TATC......CCATTTGCGGCAGCC--ACA-..................................................................----G-.........-   2257
H2A.DE.-.BEN        GGAC--......AGCC-TATC......CCATTTGC-GCAGCC--ACA-..................................................................------.........G   2264
H2A.SN.-.ST         GCAC--......--CC--ATC......CCATTTGC-GCAGCC--ACAG..................................................................----G-.........-   1709
H2B.GH.86.D205      -CAC-T......--AC--ATA......CCGTTTGCTGCCG-T--ACA-AAAGCAGGG...-A-...................................................---GG-.........-   2237
H2B.CI.-.EHO        -CAC-T......T-C---AAT......CCGTTTGCCGCCGCT--ACC-A-AGCAGGG.........................................................-AG-G-.........-   2235
H2G.CI.-.ABT96      --CC-T......A-AG--CTA......CCATTTGC-GCTGCT--ACA-AAA-CAGGA...G-A...................................................-A--G-......AGC-   1642
H2U.FR.96.12034     C-AC-T......ATGC-TATA......CCCTTTGC-GCAG-C--ACAGA-AGGCGGCCCA......................................................--G-G-.........C   1755

MAC.US.-.239        GCAC--......-TGC-AATC......CCTTTTGC-GCAGCC--ACAGA-GGGACCA.........................................................------.........C   2220
Gag                 _G__P__.__.__V__P__I__.__.__P__F__A__A__A__Q__Q__R__G__P__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__R__K__.__.__.__     p8

SMM.SL.92.SL92B     -CGGGGTCTTTA-TGG-AGCACAGTTTAGGGGAGC-GC--AAGGCCA---G...............................................................-AT---CCT......-   1672
SMM.US.-.H9         -CGCA-......-GGC-ACTC......CCATTTGCRGCAG-C--ACAGAAAGGACAA.........................................................R-----.........-   1705

STM.US.-.STM        C-AC--......-ACC-ACTG......CCCTTCGC-GCAGCC--ACAGCAGGGA............................................................C---G-.........-   1879

SAB.SN.-.SAB1C      C-GCA-......CAA--AGTT......GGGAAC--CT-TG-----CA---GGCAAGA...CCC-GGGGTCCCTTAGGGGGAAGAGGTAGACCTCTG..................-ACCCA.........-   2259

TAN.UG.-.TAN1       GGAGTT...........................-AC---G----AG---CACCGCGA...G-AGGTAGGGGCAGAGGC....................................---GGC.........C   2096

VER.KE.-.AGM155     -G-CAG...........................-AC---G-A---CAG--AGG-GGA...---GGAAG-CCA..........................................---CCC.........C   2119
VER.KE.-.9063       -C-CA-...........................-AC---G-----CA---GGCAGCA...G-AGGAGT-AGGAGACAG....................................---CCC.........C   2136
VER.DE.-.AGM3       -GCCAG...........................-AC--------ACAG---GG-CAG...--AGGAAG-CCA..........................................---CCC.........C   1631
VER.KE.-.TYO1       ---CA-...........................-AC---G-----CAG--AGG-CCA...-AA-GA---.............................................---CCC.........C   1617

COL.CM.-.CGU1       C-AGAG.....................AGAACC-AC-----TG-AGT-AAG-CAGCA.........................................................................   1725

DEN.CD.-.CD1        C-GAAG...CAA-GGTTATGCCATGGTTCAAGG-A-GG-GCC--ACCCCCAGTAGAA............................................................-GA......AGGG   1736

GRV.ET.-.GRI_677    .................................-AT---G-C--AGTG--ACC-CAG...-AA--GGGCCCC..........................................C--GG-.........C   2061

GSN.CM.99.CN166     --AGGC......A---GTTCA.........TAC-AC---G-----..................--AGGCCCCCCTGGAAGG..............................CAAG----A.........-   1637
GSN.CM.99.CN71      --AGGC.........-G-TCA.........TAC-AT---G----A..................-GAGGCCCCCCAGGAAGG..............................CAAG----A.........-   1640

DRL.-.-.FAO         GCAG-T......ATA-TGATGCAGCAGAAT......CCCCCCAGAG-TCCACCGCGGGGACCC-GGGG-CCCCCTCCA.......................................--A.........-   1482

RCM.GA.-.GAB1       -G-AAT...........................--C---GCT---CA-TCAGCAAAC...---GGG-CTCCAAGAAGATCAGGAGGA........................AATCC---T..........   1396
RCM.NG.-.NG411      -G-AAT...........................--C---GCC--ACAG--AGGACC-AGA-AAGGA-CCCCTAAACTAGGGGGAGGA...........................CCT-G-.........T   1397

MND-2.-.-.5440      GCAG-T......-TA-TGATGCAGAACTCGGGGGG-CC-CC--G-G-TCC-CCGAGACAACCCCCT...................................................-GA.........-   1479
MND-2.CM.98.CM16    TCAG-T......-TA-TG.........ATGCAG-ATTC-GGAGG-CC-CCGCGGGGCCCCCC--GA---CCTCCT..........................................-GA.........-   1922
MND-2.GA.-.M14      TCAGA-......-TC-TGATGCAGAACTCGGGGGG-CCACC--G-G-TCCTCCGAGACAACCCCCT...................................................-GA.........-   1846

MNE.US.-.MNE027     GCAC--......-GGC-ACTC......CCTTTTGC-GCAGCC--ACAGAAGGGACCA.........................................................------.........C   1700

LST.CD.88.447       C-AAGT......CAA-TGAGA.........CAG-AT---G-A--A...-TG-CACCA...CCA-GGA-TGCACAGGGAAGGTTTGTAAGAACAGGAGGAGGAGGC......CCT------.........C   1168
LST.CD.88.485       C-AAGT......CAA-TGAGA.........CAG-AT---G-A--A...-TG-CACCA...CCA-GGA-TGAGCAGGGAAGGTTTGTAAGAACAGGAGGAGGAGGC......CCT------.........C   1168
LST.CD.88.524       C-GGGG......CAG-TGAAA.........CATC-C---G-----...CAA-CACCA...CCT-GAA-TGCACAAGGGAGATTTGTAAGAACGGGGGGAGGTGGC......CCA----GA.........C   1162
LST.KE.-.lho7       C-GCA-......CAAGTAAGA.........CAA-AC---G-----...-T--C-CCG...CTT-GAA-TGCGCAAGGCAGGTTTGTGAGAACAGGAGGAGGAGGT......CCC--G--A.........C   2252

SUN.GA.98.L14       -GGCAG......CAAGTAGGA......AGACAAGCT---G-----CA-AA-TTACCA...CCC-GAA-CAGCCAGGGGAGGTTTGTAAGAATAGGAGGAGGAGGA......CCT--G---.........C   2245

MND-1.GA.-.MNDGB1   GGACA-......T-A...............CAA-ATT-TG-----...CAG-GAGGGCCTCAA-GAGG-CCAGTTAGACAACCTACTGGA...........................-G-.........-   1602

MON.CM.99.L1        GCC.........AAC-TGCCC.........ATG-AT---G-A---...-C--GAGGACCA...................................................CCCCA--G-AAGGGA...C   1621
MON.NG.-.NG1        ---AGC......AAC-TGCCA.........ATG-AC---G-A--A................................................GGCAGAGGAGGTRGTCAGCCAC-CCGACAAGGCRWGC    199

MUS.CM.01.1085      --ACAG......--AGG-ACA.........CTG-AC---G----A.................................GGAGCCAAGGGAGCCAGGGGAAGGGGCAACGGCAGCCAGGGAAACCGAGGA-   1632

DEB.CM.99.CM40      --AGAG...............GCAGGGTCCCTAGGC---G-A--ACA-A-G-GAGGA.............................................CCCCCTGGTTCT----GA.........C   1742
DEB.CM.99.CM5       --AGA-...............GCAGGCTCCCTGGGG---G-----CA-A-AGGAGGA..........................................CAAGGAGGAGGTCCT----GA.........C   1736

SYK.KE.-.KE51       C-CAGC........................TTGGGC-----A--A...--GCCAAGA..........................................CAAGGAAGCAATCCC--G-GA......GGGC   1665
SYK.KE.-.SYK173     C-G---......-TA..................-AT---G-A--AG-GCCATCAAAA...G--...................................................---TCA.........-   2025
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H1B.FR.83.HXB2      TTGTTAAGTGTTTCAATTGTGGCAAAGAAGGGCACACAGCCAGAAATTGC...AGGGCCCCTAGGAAAAAG...........................................................   2022
Gag                 I__V__K__C__F__N__C__G__K__E__G__H__T__A__R__N__C__.__R__A__P__R__K__K__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.     p7

H1A1.UG.85.U455     GAA-------------C--------------A---CT-----A------T...------------------...........................................................   1471
H1B.US.90.WEAU160   C-A----------------------------A----T-------------...------------------...........................................................   2021
H1C.ET.86.ETH2220   CAA----A--------C--------G---------CT-------------...-----------------A...........................................................   1393
H1D.CD.84.84ZR085   ----------------C-------------------T---A--------T...------------------...........................................................   1542
H1F1.BE.93.VI850    -------A-----T-----------------A----T-------------...-----------A------...........................................................   1359
H1G.SE.93.SE6165    C-A-C--A-----------------G-----A--TCT-------------...------------------...........................................................   1428
H1H.CF.90.056       -------A--C-----C-----------G--A----T-------------...------------------...........................................................   1372
H1J.SE.93.SE7887    --------------------------C----A----T---A-A---C---...-----------A------...........................................................   1342
H1K.CM.96.MP535     ----------C-----C-------------------T-------------...-----------A------...........................................................   1218
H101_AE.TH.90.CM240 GAA-------C-----C-----T-G------A---CT-------------...-----------A---C--...........................................................   1581
H102_AG.NG.-.IBNG   CAA-A-----------C--------------A---CT-------------...-A--------------G-...........................................................   1547
H1N.CM.95.YBF30     CCA----A--------------------G--C--TTTG--A-----C--T...-A---------A-G-GGA...........................................................   1589
H1O.BE.87.ANT70     C-A-A--A--------C-----A-----G--A--T-T---A--------T...C-A--A------------...........................................................   2086
H1O.CM.91.MVP5180   CCA-A--A--C-----------A-----G--A--T-T---A-A---C--T...C-A--A-----A----G-...........................................................   2061

CPZ.CD.-.ANT        C-C-C--A-----T--C--C--T-----G--C--T--T--A---------...-A------A--A-GG--A...........................................................   1452
CPZ.CM.-.CAM3       AAA----A--C--T--C--------G-----A--TTT---------C---...--A-----C--A-GG---...........................................................   1412
CPZ.GA.88.GAB2      GA--C-----C-----------A--G-----T--T-T---A--------T...-AA--------A-G----...........................................................   1400
CPZ.GA.-.CPZGAB     AAA-A--A--C--T--------G--------T---CT---T--------T...-AA--A--A--A-G---A...........................................................   2089
CPZ.US.85.CPZUS     AAA-C--A-----T--------------G--A--TCT-------------...-----T--A--A-G---A...........................................................   2070
CPZ.TZ.-.TAN1       AGC-GC-------T--C-----G----T---C--T-----A--------T...-----T--A--A--G--A...........................................................   1666

H2A.GW.-.ALI        CAA-------C-GG--------A--G---------T-G--A---C-A---...C-A--A--C--A---C--...........................................................   2325
H2A.DE.-.BEN        CAA---G--A--GG--C-----A--G--G--A---T-G--A---C-G---...C-A--A-----A-G-C--...........................................................   2332
H2A.SN.-.ST         CAA-------C-GG-----C--A--G---------T-G--A---C-A---...C-A--A-----A-G-C-A...........................................................   1777
H2B.GH.86.D205      CA--G-CA--C-GG--C---------C-G--A-----------GC-A---...-----------A-G-C--...........................................................   2305
H2B.CI.-.EHO        CA--G-CA--C-GG--C--C-----G-CG--A--T--------GC-G---...-A---------A-GGC--...........................................................   2303
H2G.CI.-.ABT96      CAA-A--A----GG-----------G--G--A--T----TT---C-G---...--A-----C--A-G-C--...........................................................   1710
H2U.FR.96.12034     CA--C-GA----GG--C--------G-----A-----T--A--GC-G--T...-AA--------A-G-C--...........................................................   1823

MAC.US.-.239        CAA---------GG--------G-----G--A---T-T--A--GC-A---...--A-----A--A-G-C--...........................................................   2288
Gag                 P__I__K__C__W__N__C__G__K__E__G__H__S__A__R__Q__C__.__R__A__P__R__R__Q__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.     p8

SMM.SL.92.SL92B     -CA-C-G------T--C-----A--GAC---A---T-T--G---C-G---...--A--T--C--A-GG---...........................................................   1740
SMM.US.-.H9         -AA--W------RG--C---R-A--G-----A---T-T--A---C-A-T-...--A--------A-G-C-R...........................................................   1773

STM.US.-.STM        CA--A--A--C-GG--------G----C---------T--A-A-C-G--T...-AA-G---G--A-G-C-A...........................................................   1947

SAB.SN.-.SAB1C      A-A----A----A---------A--GCCT--T---CTG--T---TT---T...-A-----------G-C-A...........................................................   2327

TAN.UG.-.TAN1       CACCCCGC--C-----A-----AC--ATT-----T-T-CAA-A-G----T...CCAAGAG-AG-ACC---C...........................................................   2164

VER.KE.-.AGM155     CGCCA-------A---C-----A---TTT--C----TGCAG--GC-G--T...CCT-AG--A--A----TA...........................................................   2187
VER.KE.-.9063       CAC-A--A----A------C--A---TTC--A----TGCAA--GC-A---...-CA-AA--A--A--G-TA...........................................................   2204
VER.DE.-.AGM3       CA--A-------A---------A---TTT--C--T-TGCAA---C-A---...CCT-AA--A--A--G-T-...........................................................   1699
VER.KE.-.TYO1       CAC-A-GA----AT--------A---TTT--C--T-TGCAA---C-A--T...CC--AA--A-------CA...........................................................   1685

COL.CM.-.CGU1       .....--A--C---------CAGGG-AT-------TT--------TG--TCCC-AAAGA--A-TAGG-GGAGCCGGTCGAGGAAGAGGCCGAGGACGGGGAGGCTTTAGAGGAGCTCCCAGAAGGCCAGT   1850

DEN.CD.-.CD1        GAC---GA---------------C--ATT--A---CT-----AGG----T...--AAAG--C-A--G-GT-................................................ACTCAACCAGG   1815

GRV.ET.-.GRI_677    CGC-A--A--C--T------------TTT--A--T-TGCAA--GG-A---...-A---A--A--AC-G-TC...........................................................   2129

GSN.CM.99.CN166     CCCCA--A----AT--------AC--TTC--A---CT---A---G----T...CCTAAA--C-AAG---GA...........................................................   1705
GSN.CM.99.CN71      CCCCA--A----A---------A--GTTT--A--T-TC--A---G-C--T...CCCAAA--C-A-G---GA...........................................................   1708

DRL.-.-.FAO         ACCC--GA---CCA--C--C--GC-GTTT--A--T--CCTG---C-A--T...-CAAAG-----A------...........................................................   1550

RCM.GA.-.GAB1       ..T-A-GA----A---------T--GCC---A----TTT-T---T----T...-AA--------A-GG---...........................................................   1462
RCM.NG.-.NG411      -CC-C--A--C-AT------------AC---T--T--T--T---T-----...-AAA-AAG---A--G--A...........................................................   1465

MND-2.-.-.5440      ACCC--GA--CCC------C--A--GTTT--A--TGT-CTG--GG-----...--A-----A--A--G-GA...........................................................   1547
MND-2.CM.98.CM16    ACA-C-GA--CCCT--C-----A---TTT--T--TGGGCTG--GG-C--T...-TAAG----C-A------...........................................................   1990
MND-2.GA.-.M14      ACCCC-GA---CC---C-----A-GGT-T--A--TGTTCTG---G-C--T...--ACT---C--A--G---...........................................................   1914

MNE.US.-.MNE027     CAA---------GG--------G-----G--A---T-T--A--GC-A---...--A-----A--A-G-C--...........................................................   1768

LST.CD.88.447       C-T-A-CT--C--T--------A--GCC---T--T-----A----TG--T...--ACAG-----AC-GG--...........................................................   1236
LST.CD.88.485       C-T-A-CT--C--T--------A--GCC---T--T-----A----TG--T...--ACAG-----AC-GG--...........................................................   1236
LST.CD.88.524       C-C-C-CT--------------G--GCC---A--TT----A-A--TG---...---CAG-----AC-GG-A...........................................................   1230
LST.KE.-.lho7       CCC-C-CT--C-----------A--GCC---T--------A----TG---...--ACAG--C--AC-GG-A...........................................................   2320

SUN.GA.98.L14       CCA-G-CT-----T--------T---CC---A--TCT---A-ATC-G---...--A-AG--A-A----GGA...................................................CCACCCGG   2321

MND-1.GA.-.MNDGB1   AACC--TC--C-----C---AAT-----------TGT---A--GTTC-T-...-A---------A-GG--A...........................................................   1670

MON.CM.99.L1        AACCC--A--C-----------A---TTT-------TG--G-A-------...-AA-----CCAA-GG-G-...........................................................   1689
MON.NG.-.NG1        AAA-C-G-----AT--------G---TTT--A--TGTG--A-AG--C--T...-CT--T--C--A--G-CA...........................................................    267

MUS.CM.01.1085      A-CCC-GA--C-A---C-----GC--T-T--C---GT------GG-----...CCCAAA--C-----C--A...........................................................   1700

DEB.CM.99.CM40      AGA---GA--C-----------AC--ATT--A--TCTCCAA-AGG-C---...-AAAGA-----A--G-CC...........................................................   1810
DEB.CM.99.CM5       AGC---GA--C--T--------AC-GATT-----TGTGCAA--GG----T...-AAAAG-----A---GTT...........................................................   1804

SYK.KE.-.KE51       CAACA-GA--C--T--------GC-GTT---A--TCTTCAA-A-G-C---...CCTAGG--A-AA--GCTT...........................................................   1733
SYK.KE.-.SYK173     -GA----A--C-A---------GC--ATT-------TGCAA-A-G-C---...-AAAAG--ACTT---GCT...........................................................   2093
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                                                                                       stem-loop after TTTTTT slip potentiates slippage
                                                                                                Gag-Pol -1 ribosomal slip site
                                                                                                   Gag p7 end \/ Gag p1 start
H1B.FR.83.HXB2      .GGCTGTTGGAAATGTGGAAAGGAAGGACACCAAATGAAAGATTGT......ACT.....................GAGAGACAGGCTAATTT.TTTAGGGAAGAT...CTGGCCTTC............   2108
Gag                 __G__C__W__K__C__G__K__E__G__H__Q__M__K__D__C__.__.__T__.__.__.__.__.__.__.__E__R__Q__A__N___F__L__G__K__I__.__W__P__S__.__.__.__.     p1
Pol                                                                                                               _F__R__E__D__.__L__A__F__.__.__.__._ Pol TF

H1A1.UG.85.U455     .--------------C--G--A--------------------C--C......---.....................-----------------.---------A--...T--------............   1557
H1B.US.90.WEAU160   .------------------C--------------------------......---.....................-----------------.------------...----T----............   2107
H1C.ET.86.ETH2220   .-----------------------------------------C---......--C.....................-----------------.--------GAC-...T--------............   1479
H1D.CD.84.84ZR085   .--------------------------------------------C......---.....................--A--------------.---------A--...T--------............   1628
H1F1.BE.93.VI850    .-------------------GA--------------------C--C......---.....................--A--------------.---------A--...T--------............   1445
H1G.SE.93.SE6165    .-----------------------------T-----------C--C......--G.....................-----------------.---------A--...T--------............   1514
H1H.CF.90.056       .-------------------GA--------T--G--------C--C......--A.....................-----------------.---------A--...T--------............   1458
H1J.SE.93.SE7887    .-----------------------------------------C--C......---.....................-----------------.------------...T--------............   1428
H1K.CM.96.MP535     .-----------------G-----------T--G--------C--C......---.....................-----------------.---------A--...---------............   1304
H101_AE.TH.90.CM240 .--T-----------C--G-----------T-----------C--C......---.....................-----------------.---------A--...T--------............   1667
H102_AG.NG.-.IBNG   .-----------------G--A--------------------C---......---.....................-----------------.---------A--...T--------............   1633
H1N.CM.95.YBF30     .-----------G-----GC-A--------T---------------......-AAAATGAA...............-GA--------------.-----------G...----T--C-............   1681
H1O.BE.87.ANT70     .--T--C------------C-------T-----------------C......-GAAAT..................-GA-A------A-----.------C--ATA...-------C-............   2175
H1O.CM.91.MVP5180   .--T--C------------C-------T-----------------C......-AAAAT..................-GA--------A-----.----------TA...-------C-............   2150

CPZ.CD.-.ANT        .-----C----G-------C-------------GC-T---A-C---......C-AGCAACA............AATACAG--A-A-TA-----.---------ACC...GACC--CA-GTGGTG...GGG   1556
CPZ.CM.-.CAM3       .--A--C-----G-----GC-A--G--G--T---------A-C--C......C-AGCTGGA...............--A--------------.---------AGG...T---T--C-GTGGAG...CGG   1513
CPZ.GA.88.GAB2      .--A--------G--------A--------T--G-----G--C--C......CAAAAT...............GAA-GA-------TG-----.-------GG-GG...---------............   1492
CPZ.GA.-.CPZGAB     .---------CGG-----GC-A--G-----------------C--C......--A.....................-GA-------TG-----.---------AGG...T--------CCGCAG...CGG   2184
CPZ.US.85.CPZUS     .--G--C-----G-----GC----------T-----------C--C......--AGCAGGA...............A-C--------------.---------ACA...T---T-CC-ATCGTGGAGCGG   2174
CPZ.TZ.-.TAN1       .--T--C----GG------C-A--G-----T--------G--C--C......--CACCAGAAAC.........AACAGC-CTGG--TA-----.---------ACG......CA-CC-CTTGTG...GGG   1770

H2A.GW.-.ALI        .-----C-----------C---CC------T-TT---GC-A-C--C......C-A.....................--A---------GG---.-------CTTGGCCCA---GG...............   2411
H2A.DE.-.BEN        .-----C-----G-----C---CC-------ATC---GC-A-C--C......C-G.....................--A--------AGG---.-------TT-GGCCCAC--GG...............   2418
H2A.SN.-.ST         .-----C-----------C----C-------ATC---GC-A-A--C......C-A.....................--A--------GGG---.-------TT-GGCCCA---GG...............   1863
H2B.GH.86.D205      .--A--C--------------AAC-------ATC---TC-A-A--C......C-A.....................--A--------GGG---.-------TTAGGACC----GG...............   2391
H2B.CI.-.EHO        .--A--C------------C--C--------ATC---TC-A-A--C......C-A.....................--A--------GGG---.-------TTCGGCCC----GG...............   2389
H2G.CI.-.ABT96      .--G--C-----G-----G---CC---C---ATT---GCCA-A---......C-A.....................-----------AGG---.-------TTTGGACCT---GG...............   1796
H2U.FR.96.12034     .--A--C----------A----CC-------A-C---GCTAGC--C......C-A.....................--A-CCA---TGGG---.-------CTTGGCCCT---GA...............   1909

MAC.US.-.239        .--A--C--------------AATG-AC--TGTT---GCCA-A--C......C-A.....................--C--------GGG---.------CCTTGGTCCA---GG...............   2374
Gag                 __G__C__W__K__C__G__K__M__D__H__V__M__G__K__C__.__.__P__.__.__.__.__.__.__.__D__R__Q__A__G___F__L__G__L__G__P__W__G__.__.__.__.__.     p1
Pol                                                                                                               _F__R__P__W__S__M__G__.__.__.__.__._ Pol TF

SMM.SL.92.SL92B     .--A--C-----------GG-A-------GTATTCA-GCCA-C--C......C-A.....................A-CCAGA----GGG---.------CCTTGGCCCA---GG...............   1826
SMM.US.-.H9         .-----C-----G--------A-C---C--TGTT---GCTA-A--C......C-C.....................--A--------GGG---.-------CTTGGCCCA---GG...............   1859

STM.US.-.STM        .--T---------------C-AC-G--C--T--G---GCCA-A--C......C-A.....................--A-------TGGG---.------CTTTGGCCCA---GG...............   2033

SAB.SN.-.SAB1C      .-----C-----------C-GCCC--AC--T--G------------......CAA........................-A-----T------.-------TTTGGCCC----GG...............   2410

TAN.UG.-.TAN1       .AAA--CCTA--------G---CC-------TT-GCA--------C......CGCAGT.....................G-------C-----.--------GA--GCCAACCTG...............   2250

VER.KE.-.AGM155     .AAA---CTT------------CC---G---TT-GCA-----C--C......-GG........................G------TG-----.-------T-TGGCCGG---AT...............   2270
VER.KE.-.9063       .AAA--CCTT--------G---CT--------TGGCA-----C--C......-GG........................G------TG-----.-------T-TGGACGG---A-...............   2287
VER.DE.-.AGM3       .A-A--C-T---------G--ACC---G--TTT-GCA--------C......-GA........................G------TA-----.-------T-TGGCCGG---AT...............   1782
VER.KE.-.TYO1       .AAA---CTA--G--------ATTG-------T-GCA-----C--C......-GG........................G------TG-----.-------T-TGGACGG---AT...............   1768

COL.CM.-.CGU1       GA-G----TT-CC--CAATC-----------ATGCAA-G-------......C-C.....................A-C-AG-----A-----.------..............................   1922

DEN.CD.-.CD1        A-CG--C-TT------------CT---T--T---GCA--GA-----...AGA-G-AAC.........ACTAATGATC--G------TA-----.---------TGGTCTTG--AGGAA............   1920

GRV.ET.-.GRI_677    .AAA--C-TT--G--C--C--AATT--C--TATGGCA-----C--C......-AGAAT.....................G-------A-----.-------T-TGGCCAT---GG...............   2215

GSN.CM.99.CN166     .AAG--C-TT--------C-GA-C---G---TTT-GC---CCA---AGA...--A............GGGACACCAATC-AGG--CT-T----.-----ACCTTGGCCGGG---G...............   1803
GSN.CM.99.CN71      .AAG----TT--------C----C-------TT-GCT-GGC-A--CAAA...--A............GGAACACCA-CC-AGG--CT------.-----ACCTTGGCCGGG---G...............   1806

DRL.-.-.FAO         .--A--C-TT-GG------GCTTT--AT--TATGT-A-G-A----C......C-AAAA........................----TG-----.---------T-C........................   1624

RCM.GA.-.GAB1       .--A--C------------TCCCC--AC--T-TCT-------C--C......--AAAG........................--AATA-----.--------GAC-CCC----GG-CA............   1548
RCM.NG.-.NG411      .--G--C----G-------G-------T--T-T------G-----C......C-A........................-A-G---T------.---------TGC...TCCCTGGAA............   1548

MND-2.-.-.5440      .-------TT--G------G-TCC------T-T-----GGA-C--C......C-AAAG........................AT--TG-----.---------T-C........................   1621
MND-2.CM.98.CM16    .--A--C-TC--G------G-TCT-------AT-----G-A----C......C-AAAG........................AT--TG-----.---------T-CCCC----GGCAG............   2076
MND-2.GA.-.M14      .--A--C-TT--G-----GG-CAC------TATG----G-A-C--C......C-AAAA........................AT--TG-----.---------TGC........................   1988

MNE.US.-.MNE027     .-----C------------C-AATG--C--TGTT---GCCA-A--C......C-A.....................--C--------AGG---.------CTTTGGCCCA---GG...............   1854

LST.CD.88.447       .--A--C-----C-----T-GCA-G-A---TAGGT-TGCTC-A---......C-A......AAG.........CCTA--G--A---TA-----.------CT-TGGACC----AG...............   1328
LST.CD.88.485       .--A--C-----C-----T-GCA---A---TAGGT-TGCTC-A---......C-A......AAG.........CCTA--G--A---TC-----.------CT-TGGACC----AG...............   1328
LST.CD.88.524       .-----------C-----TGCTA---AC---AG----GCCC-G--C......C-A......AAA.........CCAA--G-GA---TG-----.-------T-TGGTCC----AG...............   1322
LST.KE.-.lho7       .--T--------C-----C-GTA---AG--TAG-T-TGC-C-G--C......C-A......AAA.........CCAA-AG--A---TG-----.------AT-TGGTCC----AG...............   2412

SUN.GA.98.L14       CTC---C---------------ATG-----TA--CAAGCTC-A--C......C-ACAA..................-GA-A-----TG-----.-------T-TGGCCC----AA...............   2411

MND-1.GA.-.MNDGB1   .--G--C-----T------GCAATG-AT--T--G-AAGCTC-A--C......C--AAGCCAGCT.........CAGC--CAGAG--T------.-------T-TGGCCCT---GG...............   1768

MON.CM.99.L1        .AAA----AC--T-----CC-ACCG-------TCGCC-----C--C......C-GCAGCCC...CCCAAACAA...A-C-A-GG--TG-----.---------TCCTTT-G-..................   1787
MON.NG.-.NG1        .--T--C-TCCGC--C--C--------G--TRT-TCC---A-C--C......C-AAACGGAGGACAAAACCAACCCAGA-ACAG--TG-----.---------TCCTTTTG-C--...............    374

MUS.CM.01.1085      .AAG----TC--------G-GA---------TTGGCA-G-C-A---..................AGGTCTGATAATACC-A-GC--TG-----.-------G-TCCCTT-G-C-T...............   1795

DEB.CM.99.CM40      .AAA----TT--------GC-------C---ATTGCA---A-----........................GGACAGACTCCGAG---A-----.---------T-CTCC----G-...CTCCAGGAGACC   1911
DEB.CM.99.CM5       .AAA--C-TC--------T-----G--C---AT-GCA--GA-C---........................GGACAA-TACC-AG---A-----.---------TGCTCC----G-...CTCCCGGAGACC   1905

SYK.KE.-.KE51       .AAG--C-TT--C------GGAACG------AT-GCA-GGC-G---AGACAAC-AAGAAAAGGACAAGGCAACCCTCCTCC------C-----.---------AGGGTGGG--AA...............   1846
SYK.KE.-.SYK173     .AAA--C-TT--T--------AAC--------T-GCA-GG-CC---AGGCAAC-CAAGAGAAATCAAGGCCCTCCA-TTGC------------.---------AGGATGGG--GT............CTC   2209
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                                    Gag p1 end \/ Gag p6 start
H1B.FR.83.HXB2      CTACAAGGGAAG...GCCAGGGAATTTTCTTCA............GAGCAGACC.........AGAGCCAAC.....................AGCCCCACC............AGAAGAGAGCTTCAGG   2181
Pol                 _L__Q__G__K__.__A__R__E__F__S__S__.__.__.__.__E__Q__T__.__.__.__R__A__N__.__.__.__.__.__.__.__S__P__T__.__.__.__.__R__R__E__L__Q__ Pol TF
Gag   p1            __Y__K__G__R__.__P__G__N__F__L__Q__.__.__.__.__S__R__P__.__.__.__E__P__T__.__.__.__.__.__.__.__A__P__P__.__.__.__.__E__E__S__F__R_     p6

H1A1.UG.85.U455     -A-------G--...--------------C---............---------.........---------.....................---------............--C---A-T---TG--   1630
H1B.US.90.WEAU160   -C-A--------...--------------C---............--------T.........---A-----.....................---------............----------------   2180
H1C.ET.86.ETH2220   -A----------...------------C-----............---------.........---------.....................---------............---GAGTCT-AGACCA   1552
H1D.CD.84.84ZR085   -C----------...---G-----C--------............---------.........---------.....................---------............--C---AGCT-CGG-T   1701
H1F1.BE.93.VI850    -A-------G--...---C--A-----C-----............---------.........---------.....................---------............--C----------G--   1518
H1G.SE.93.SE6165    -A-------G--...------------------............--A---GA-.........---A-----.....................---------............T-C---A---C--G--   1587
H1H.CF.90.056       -AG---A--G--...------A--------C--............------G--.........---A-----.....................---------............--C----------G--   1531
H1J.SE.93.SE7887    -AG---A--G--...---------C-----C--............---------.........---------.....................---------............--C-------C--G--   1501
H1K.CM.96.MP535     -C-------G--...------------------............---------.........---------.....................---------............--C----------G--   1377
H101_AE.TH.90.CM240 -A----------...---G----------C---............---------.........---------.....................---------............--C---A-A--GGG--   1740
H102_AG.NG.-.IBNG   -AG------G--...------A-------C---............---------.........G--A-----.....................---T-----............--C---------TG--   1706
H1N.CM.95.YBF30     --T---A--G--...A-----A--C--C-CC--............--CA-C-A-.........-AG-AA-GAGCCCAC...............------G--............-CT------T-ATG--   1760
H1O.BE.87.ANT70     GGGGGGCACG--...------C----A-G-G--............---ACC-G-.........-C-C---T-.....................---------............................   2232
H1O.CM.91.MVP5180   GGGGGGCACG--...------C----A-G-G--............--AACA-GT.........GTCC---T-.....................---------............................   2207

CPZ.CD.-.ANT        G-G--G.........A--------C---G-G--............--AGGAGGAAGTAGT...G--------.....................---T-----............CAT-----T--A....   1625
CPZ.CM.-.CAM3       GGGATCAAAG--...A--------C--C--G--............-G----GAA.........G--A--C--.....................---T--G--............CCT------T-ATG--   1586
CPZ.GA.88.GAB2      -CGG-GC--G--...---------C----CC--............A--G-AGGT.........G--A-----.....................---T-----............TCC-----C----G--   1565
CPZ.GA.-.CPZGAB     GAG............------C--C---G-G--............--A----A-.........---A-----.....................G--------............GAT------T-ATG--   2248
CPZ.US.85.CPZUS     GGGATCAAAG--...A--------C--C--...............-GAA-ACAG......GAAG-----C--.....................---T-----............-AT----GAT---G--   2247
CPZ.TZ.-.TAN1       G-G--G.........A--------C---G-G--............--A--CC--AGA......GA-AGGG-A..........................................................   1815

H2A.GW.-.ALI        AA-G---CCTC-...CAACTTCCCCG-AACC-G............AGTTCCG-A.........G-GATT---ACCAAC....................................--C-CCCCCAGCAGA-   2481
H2A.DE.-.BEN        AA-G---CCTC-...CAACTTCCCCG-GACC--............AGC-CCT-A.........G-G--TG-TACCAAC....................................--C-CCTCCGGCAGAT   2488
H2A.SN.-.ST         AA-G---CCCC-...CAATTTCCC-G-GGCC--............A-T-CCG-A.........G-G--TG--ACCAAC....................................--C-CCCCCGA-AGAC   1933
H2B.GH.86.D205      AA-G---CCTC-...CAACTTCCCCA-GACC--............AGTGCCT-A.........G-GAGTG--ACCATC...............T--A--C--..................--TGAA-CCA   2464
H2B.CI.-.EHO        AA-G---CCTC-...CAATTTCCCCG-C-AGGC............ACC-CAGGG.........GATAGTGC-ATC..................T--G--C--..................--TGAA-CCA   2459
H2G.CI.-.ABT96      AA-G---CCTC-...CAACTTCCCCA-GACC--............AGT-CCT-A.........G-GT-TG--TCCATC....................................--C-CCACCGA-GGAC   1866
H2U.FR.96.12034     AA-A---CCTC-...CAACTTCCCCA-GGCC--............AGT-CCG-A.........G-GA-TG--CCCAAC....................................--CCCCTCCAGCAGAA   1979

MAC.US.-.239        AA-G---CCCC-...CAATTTCCCCA-GGC---............AGTGCAT-A.........G-G--TG-TGCCAAC...............T--T--C--............................   2437
Pol                 _K__E__A__P__.__Q__F__P__H__G__S__.__.__.__.__S__G__S__.__.__.__G__A__D__A__N__.__.__.__.__.__C__S__P__.__.__.__.__.__.__.__.__.__ Pol TF
Gag p1              __K__K__P__R__.__N__F__P__M__A__R__.__.__.__.__V__H__Q__.__.__.__G__L__M__P__T__.__.__.__.__.__A__P__P__.__.__.__.__.__.__.__.__._     p6

SMM.SL.92.SL92B     AA-G---CCTC-...CAACTTCCCCA-G-AGAC............A-CATC-TT.........GACA--GT-AGCACCCCCAGATCC......---AG-C-G............................   1898
SMM.US.-.H9         AA-G---CCCC-...CAATTTCCCCA-GGCC--............--TGCCT-A.........G-G--TG--ACCAAC...............T--T--Y--............................   1922

STM.US.-.STM        AA-G---CCCCA...CAACTTCCCCA-GGCC--............A-TACCT-A.........G-G--TG--GCCAAC...............T-----T--............................   2096

SAB.SN.-.SAB1C      -AGAGG-AA-CC...CAGGAATTTCCC---GAC............CTC--TCAG.........-CCAA--G-TCCCCCAATGGA...ACGGGATTA-AGCAG............GCCG---GAAAATT--   2501

TAN.UG.-.TAN1       GGGA-CAAAGCC...--GCAATTT---AGAG--............AG--G--G-.........C-TT--G--GGC...TCCCCCGAT...GCCT--G-ACGGATTCCC......................   2328

VER.KE.-.AGM155     GGGG-CAAA-CC...AAG-AATTT-CCCGCAGC............C-CTCTTGG.........G-C-GA-C-AAG..................T--G--C--............TCC-CC--A-AA-TCT   2346
VER.KE.-.9063       GGGG-CAAA-CC...-AG-AACTT-C-CGC-GC............C-CTCATGG.........--T-GA-C-GAG..................C--G--C--............TCC-CC--CACC....   2359
VER.DE.-.AGM3       GGGAGC-AA-CC...CAG-AATTT-CCCGCCGC............T-CTCTTGG.........G-T-GAGC-AAC..................T--G--C--............TCC-CC---TCC....   1854
VER.KE.-.TYO1       GGGGGCAAA-CC...-AG-AATTT-CCCGCCGC............T-CTCTTGG.........--C-GA-C-GAG..................T--G--T--............TCC-CC----GG--CC   1844

COL.CM.-.CGU1       .............................................-GCA-CCAG............................................................................   1931

DEN.CD.-.CD1        GA-TCCTCCC--GAACTT...........................TGTACAGTACTA...................................................CCCTCAGATGA-TCAGGATTT-   1972

GRV.ET.-.GRI_677    AGGAGC-AA-CC...AAG-AATTT.....................................................................T-TG-A-TACAGAGGAGA...CAC--TTG-TC-GGAA   2270

GSN.CM.99.CN166     -CG-CGA-CCCCCAG-AACTTTCCAG-AAC-TTCCTGCTGCCAACAGC-CCGG-.........G--...................................................G---GAAGAACCC   1873
GSN.CM.99.CN71      ...ACGA-CCCCCAG-AACTTTCCAG-AAC-TCCCTGCTGCCATCAGC-CCGG-.........G--...................................................G---GTGGAACCC   1873

DRL.-.-.FAO         TCC-TG---C--CGG-AA-CCC-GGAA-T---C............TCAGGCCT-................................................GCTGACCCCATC--CTCCTCCA--GCCA   1694

RCM.GA.-.GAB1       GGGG---CCG--...-AACTTTCC---GAC-TC............CTTG-CT--.........CTCTG-TC-AGGGATGGAGAGCAATTA........................C--CCCTGCAGAAGA-   1630
RCM.NG.-.NG411      GC-GGG-AA-CCGAG-AACCTTCCC--GAC-TC............CTTG-----.........TACTG-TC-AGGGAGAGAGGAAGGATGGAATC---A........................G-A-GAT   1633

MND-2.-.-.5440      -CC-TG---C--TGGCAAGCCC-GGAACT-C-C............TGC--TG--................................................ATTGACCCCATC--C-CCCCCGA-GCCA   1691
MND-2.CM.98.CM16    TGG---ACCC--GAACTTCCC-GCGA-G-CATT........................................................................GACCCCAACG-CCCCTCCAA-GCCA   2134
MND-2.GA.-.M14      TCC-TG---C--TGGCAAGCCC-GGAACT---C............TGC--TG--................................................ACTGACCCCATC--C-CCCCCGA-GCCA   2058

MNE.US.-.MNE027     AA-G---CCCC-...CAATTTCCCCA-GGCC--............A-TGCAT-A.........G-G--TG--ACCAAC...............T--T--C--............................   1917

LST.CD.88.447       GAGTGGTCCTCC...AGG-AACTT-CC-T-GAT............-G-GG-GAA.........T-CAGG-GTAGTACC....................................................   1382
LST.CD.88.485       GA-TGGTCCTCC...AGG-AACTT-CC-T-GAT............-G-GG-GAA.........T-CAGG-GTAGTACC....................................................   1382
LST.CD.88.524       GA-TGGACCTTC...AGGCAACTT-CCAA-CAT............-G-AG-GG-.........T-CAGG-GTGATTCC....................................................   1376
LST.KE.-.lho7       -AG---ACCTCC...AGGCAATT--CC---A-T............-G-AG--G-.........T-CAGGG-GAATTCC....................................................   2466

SUN.GA.98.L14       -AGGGG-CCGCC...AGGGAACTT-CCAG-CAT............-CCTTC..........................................T--T--G--.....................TC-AGA-   2463

MND-1.GA.-.MNDGB1   TCC-TCCAA-CC...-GGGAATT--CC.......................................................................................................   1792

MON.CM.99.L1        TCC----AAGG-GCCAAGGAACTTCCC---CAC.........CTCTGTGCAG--............................................................................   1832
MON.NG.-.NG1        -GG----A-GG-GCCAAGGAACTT-CCAG-AAC............CTC-TTG-A.........GCCAA--G-CCCAGC....................................................    431

MUS.CM.01.1085      -C-G--AA-G--GCC-AGGAACTTCCCC-AGAC.........CTCTCT-TTG--............................................................................   1840

DEB.CM.99.CM40      -AGG--CTTTCTAGAAGG-ATTGGGAAGTACAT............CCCGGAGAG............................................................................   1953
DEB.CM.99.CM5       -AGG--TTTTTTGGAAGGGATTGGGAAATACAT............CCCAGAGAG............................................................................   1947

SYK.KE.-.KE51       -AGG--ACC..................C-CAGCAAATTTTCCTGT--TG--GGAGACACCAAC--CC---C-AGCGGAGGATTGGCCATGGCAGCAA-AGA-ATGGGGAAATTAT-CTTCACC-CAACA-   1958
SYK.KE.-.SYK173     -AGG-G-CCCCCAGCCAACTTCCCAG-GAGGAGCGAGCCATCTGCTCC-CCT-T.........G--...................................................G--C-T-GAAGAT   2279
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H1B.FR.83.HXB2      TCTGGGGTAGAGACAAC..............................................................................AACTCCCCC.....................TCAGA   2212
Pol TF              V__W__G__R__D__N__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__N__S__P__.__.__.__.__.__.__.__S__E Pol TF
Gag p6              _S__G__V__E__T__R__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__T__P__P__.__.__.__.__.__.__.__Q__     p6

H1A1.UG.85.U455     ATG----A-A---T.................................................................................G--CT----.....................-GC--   1658
H1B.US.90.WEAU160   -TCA---A---------..............................................................................-------T-.....................-----   2211
H1C.ET.86.ETH2220   GAGCCAAC--CCC--C-ACCAGA.........................................................GAGCTTCAGGTTCGAGGAAG-AA-.....................A-CTT   1604
H1D.CD.84.84ZR085   -TG---AGGAGATA-C-............................................................................CCCT-C-AGAA.....................A---G   1734
H1F1.BE.93.VI850    -TCA-A-AG----T---..............................................................................CC-CT-T--.....................GA--C   1549
H1G.SE.93.SE6165    -TC--A-AG----T-G-............................................................................................................C-CCT   1609
H1H.CF.90.056       -TC--A-AG----TG--.................................................................................C---T-.....................--C--   1559
H1J.SE.93.SE7887    CTC--A-AG----T....................................................................................C---T-.....................C-C--   1526
H1K.CM.96.MP535     -TC----AG----T---..............................................................................CC-CT-T--.....................GAG-C   1408
H101_AE.TH.90.CM240 ATG----A-----T---...............................................................GGGGGAAGAGATAACCT-CTTA--.....................GA--C   1786
H102_AG.NG.-.IBNG   ATG----A-----T..............................................................................ACCTC-CT-T--.....................A---C   1737
H1N.CM.95.YBF30     -T-CA--AG--...............................................................GAAGAGCACACAGGGGAAGGAG-TG-AGGA.....................GA-CC   1806
H1O.BE.87.ANT70     ..........................................................................GATGGAGGAGGAAGTGAAGGG-CAGGAGAA.....................----G   2267
H1O.CM.91.MVP5180   ..........................................................................AATGGAGGAGGCAGTGAAGGA-CAAGAGAA.....................-----   2242

CPZ.CD.-.ANT        ..-CA--AG---CA...............................................................CAAGAGGACTCAGAAGGGTCTCAA........................GGG-G   1666
CPZ.CM.-.CAM3       -A-CA--A--CA---GG.........................................................AAAGAGACAGGAGGAGGAGAGGGAGAAGGA.....................AA--G   1638
CPZ.GA.88.GAB2      -A--CA-AGC-----CA................................................GACAGGAAAGAGTCAGAAGGGGGAGGAGAGT--...........................AACAG   1620
CPZ.GA.-.CPZGAB     -ACCA--AG--AGA........................................................................GAAGAGCCAGGAGAAGAAAGAGGGAGA............GAGC-   2294
CPZ.US.85.CPZUS     -A-CAA-A-------GT.........................................................GACACA......GGAGAAACAGGGAAA........................GG-A-   2290
CPZ.TZ.-.TAN1       ..G-CTCAG--..................................................................GCAGGAGACAGCACAGAC-C-AGT.....................GGTG-CA-   1856

H2A.GW.-.ALI        C-A-CA-CG--CCTGCTGGAGCAGTATATGCAGCAGGGGAGAAAGCAAAGAGAGCAGAGAGAGAGGCCATACAAAGAGGTGACGGAGGACTTACTGCAC-T-GA.....................G---G   2590
H2A.DE.-.BEN        C-A-CA-CG--ACTGTTGGAGAGATATATGCAGCAAGGGAGAAAGCAGAGGGAGCAGAGGGAGAGACCATACAAAGAGGTGACGGAGGACTTGCTGCAC-T-GA.....................G----   2597
H2A.SN.-.ST         C-A-TA-AG--CCT-CTAGAGAAGTACATGCAGCAAGGGAAAAGGCAGAGAGAGCAGAGAGAGAGGCCATACAAAGAAGTGACAGAGGACTTCCTGCAG-T-GA.....................GA-AC   2042
H2B.GH.86.D205      G-A-A--GCAT----C-TCGGGGGGCGACACCATCTGCGCCCCCTGCAGATCCAGCAGTGGAGATGCTGAAAAGTTACATGCAGATGGGGAGACA-CAGAGAGA.....................GAGCC   2573
H2B.CI.-.EHO        G-ATTC-GCAT----C-TCAGGGTGCGATTCCATCTGCACCCCCTGCAGATCCAGCAGAGGAGATGCTAAAGAACTACATGCAACTAGGGAAGAAGCAGAAGGA.....................GA-C-   2568
H2G.CI.-.ABT96      C-A-CA-----CCT-CTGAAGAATTACATGCARCTGGGGAGGAAGCAAAAGGAGCA........................................................................--   1924
H2U.FR.96.12034     C-A-CA--G--TCTGCTGACCCCGACAGCCCCTCCAGCGGACCCAGCAGTGGA.........TCTGCTAAAGAGCTACATGCAACAGGGCAA...G-AA-AAAA..................GGAGA-C-   2079

MAC.US.-.239        ............................................AGAGGACCCAGCTGTGGATCTGCTAAAGAACTACATGCAGTTGGGCAAGCAGCAGAGAGA.........AAAGCAGAGAGAAAGC-   2514
Pol TF              .__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__R__G__P__S__C__G__S__A__K__E__L__H__A__V__G__Q__A__G__E__R__.__.__.__K__A__E__R__K__Q Pol TF
Gag p6              _.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__E__D__P__A__V__D__L__L__K__N__Y__M__Q__L__G__K__Q__Q__R__E__.__.__.__K__Q__R__E__S__     p6

SMM.SL.92.SL92B     .................................................................GATAGTCAAGGAGTATCTAGAGAAAGCACAG-GGGAAAAGAC..................AAG--   1945
SMM.US.-.H9         ............................................AGAGGATCCAGCTGTGGATCTACTGAAGAATTACATGAAGGTGGGCAGAAGGCAGAGGGA.....................GA-C-   1987

STM.US.-.STM        ............................................AGAAGACCCAGCTGCGGATCTGCTGAGAAGTTACATGCAGCTGGGCAAGAAGCAGAGAGA.....................GAGC-   2161

SAB.SN.-.SAB1C      -A--CA-ACAGAC-TC-GACCAGAGGACCAGGGCCAGACGATCCAGCAACAGCCCTGTTAAAGCAGTATGCTGTTCAGGGGAAACGGCAGAAACAGCAGTGG-A.....................AA-CC   2610

TAN.UG.-.TAN1       ..CACA-GTTC-C--G-TGCGGGAGC.........ATACGACCCAGCCAGGAAACTGCTGGAGCAGTATGCCAA..................AAAGGG...........................AG-TC   2402

VER.KE.-.AGM155     A-ACC..............................TTACGACCCAGCAAAGAAGCTCCTGCAGCAGTATGCAGAGAAAGGGAAACAAATGAGAAATCAGAA-AG.....................AA-CC   2425
VER.KE.-.9063       ...................................ATACGACCCAGCAAAGAAGCTCCTGCAGCAGTATGCAGAGAAGGGAAAACAGTTGAGGGA-CAAGGGAA.....................GAGA-   2433
VER.DE.-.AGM3       ...................................ATACGACCCTGCAAAGAAGCTCCTGCAGCAATATGCAGACAAGGGGAAGCAGTTGAGGGA-CAAAGGAA.....................AA-AC   1928
VER.KE.-.TYO1       A-CCC..............................ATACGACCCAGCAAAGAAGCTCCTGCAGCAATATGCAGAGAAAGGGAAACAACTGAGGGAGCAAAAGAG.....................GA-TC   1923

COL.CM.-.CGU1       ..................................................GGGGGTGGAGCTACAGACAGCCATCTT...CCCCCCGAAGATGAGC-AAGA--T.....................G-CAC   1987

DEN.CD.-.CD1        C-AT--AGCCCAGTG-GGGTCCAGCAGCAACCACAGTACCCACAAAATTTTCAAGAGGGGGGAAACAGACAATCTTGTCAGGAAGACAAGAGGCAG-ACAAG-AGTC..................C--TC   2084

GRV.ET.-.GRI_677    C-AACA-CCCCCC---TGGAAACAGC.........TTACGATCCAGCAAAGAAGCTCCTCCAGCAGTATGCAGAGAAGGGACAGCGCCTGAGAGAGGAGAG........................AG-AC   2367

GSN.CM.99.CN166     CAGCA-C-CA-TCTCT-.....................GACACCAGTAGGGGA.....................ACCCCA.............................................GAGC-   1916
GSN.CM.99.CN71      CAGCA-C-CA-CCTGT-.....................TCCGCCGGTGGGGGA.....................GCCCCA.............................................GA-C-   1916

DRL.-.-.FAO         GGATACC-CC--GAGGATCCGGCCGAGAGGATGCTCCAAAAGTACATGGAGCAGGGAGCTCAGCAGAAGAGACAACA.........GAGACAACA-CA................................   1783

RCM.GA.-.GAB1       ATGCTAAAGA-................................................TTATCTGAGGAGGGCAGGGGAACAAAAGAGACAACAG-GG-AGGA.....................AG---   1691
RCM.NG.-.NG411      C-A-CA-A-----TGCTCAGGAA....................................ATACCTAGCATTGGGGAGACAGCACAAACAGGAGCAG-GGAAAGA.....................GA-C-   1706

MND-2.-.-.5440      GGGTT--A---CC-GG-AGAAAAGATGCTGTTAGACTATATGAAGAAAGGGCAACAACAGAGGGCAGCAGCAGGAGC................................................C----   1773
MND-2.CM.98.CM16    GGGAT--A---CC--G-AGAGAGAATGCTGTTAGATTACATGAAGAAAGGGCAACAGCAGAAAGCGGAAAGCAA...................................................A---G   2213
MND-2.GA.-.M14      GGGAT--AG--TC--G-AGAGAAGATGTTATTAGACTATATGAGAAAGGGGCAACAACAGAGGGCAGCAAAGGAGAC................................................CA--C   2140

MNE.US.-.MNE027     ............................................AGAGGACCCAGCTGTGGATCTGCTAAAAAACTACATGCAGTTGGGCAAACAGCAGAGAGA.....................AAGC-   1982

LST.CD.88.447       .................ATCAGCTCCCCCAATGGAGAGGAGCCCAACACAAGCAGAGAGAGCCTTAGA...AACATACAGGAACCTCGGACAACAGCTGAGGAG.....................G--AC   1471
LST.CD.88.485       .................ATCAGCTCCCCCAATGGAAAGGAACTCAACAAAAGCAGAGAGAGCCTTAGA...AACATACAGGAACCTCGGACAACA-CTGAGGAA.....................G--AC   1471
LST.CD.88.524       .................TTCAGCGCCACCCATGGAGAAAGTGCCTCCAACAAGAGCAGAGAGGGCAATAGAGACATACAGGAACCTAGGACAACA-CTGAGGAA.....................G--AC   1468
LST.KE.-.lho7       .................ATCAGCTCCCCCAATGGAGAGTGCTCCAACAAAAGCAGAGAGAGCACTGGA...GACTTACAGGACTTTAGGACAACAGCTGAAAAG.....................G---C   2555

SUN.GA.98.L14       GA-CT-AC-TT-GGG-A...............CAGAATGACACCACCCCAGTCAAAGGCAGAGAGAGCTCTGGAGACCTACAGACTGTTAGGACAGGGC-T-AG.....................AGCAC   2557

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..............GG-ACAAGAGGTGACTCCAACAGCTCCACCATTAGAGGAGAAACCTCTGCAGAAAACTCTGAGCACTTATCAGAAATTAGGG-GAGGG-T.....................CAG-C   1887

MON.CM.99.L1        ......................................CAGCGCACCGACTCTGCCAGCAGGGACTGCGGAGCCAGTCAATCTCAACCAAGAGATTGG-T----.....................GA---   1903
MON.NG.-.NG1        ......................................GGAACCAACCCARGGGGCYTACAAGGTGAACTTCTCACCTCCAGTGGGACCACCAGAG--C--AG-.....................G-C--    502

MUS.CM.01.1085      .....................................................AACTGCTCCGCCAGAACAGGAGGGGGAATTGGTCAATCTCTCTC-AG-AGT.....................GGGTC   1896

DEB.CM.99.CM40      ................................CACAGCAGATCAGGTATACTCGACTACCAGGGTACCAGTACAGGGGCAGGAGAACAACCCCCA..............................GAG-G   2021
DEB.CM.99.CM5       ................................CACAGCAGATCAGGTTTATTCAACAACCAGGGTACCTGTGCAAGGGGAAAGGAATGCTCCCCA..............................GG--G   2015

SYK.KE.-.KE51       AAGCACA---CA-TGG-CACCCCGCTACA.........GCCACAGTCCTCTCCAAAGACAGTCAAGGACCTCTTGGTCCCTGGGAAACCTTC.................................AG---   2046
SYK.KE.-.SYK173     GGGCCATGGCTC---TGGTCAGCACAGATGAGCCAACAAGCACAAGCGAAGGCACAGAACTCTCCCTCGAAGAAACCCCCCACCAACAGGGAAGTGCTCT-G--.....................GA--G   2388
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                                                    Pol TF \/ Pol Protease p10          Gag p6 end \
H1B.FR.83.HXB2      AGCAGGAGCCGATAGACAAGGAACTGTATCCTTTAACTTCCCTCAGGTCACTCTTTGGCAACGACCCCTCGTCACAATAAAGATAGGGGGGCAACTAAAGGAAGCTCTATTAGATACAGGAGCAGATGAT   2342
Pol TF              __A__G__A__D__R__Q__G__T__V__S__F__N__F__P__Q__V__T__L__W__Q__R__P__L__V__T__I__K__I__G__G__Q__L__K__E__A__L__L__D__T__G__A__D__D_ protease
Gag p6              K__Q__E__P__I__D__K__E__L__Y__P__L__T__S__L__R__S__L__F__G__N__D__P__S__S__Q__$_                                                       p6

H1A1.UG.85.U455     -A-------T--A-----G-----A-AC-------GT--------AA----------------------T------G----A-----A--A--G--G-TA------------------------------   1788
H1B.US.90.WEAU160   ----------A-----------G----------------------AA---------------------------------------A---------G---------------------------------   2341
H1C.ET.86.ETH2220   CT-C-A---A-GAGCTG--A--CAG-G-AG-C-------------AA-------------------A--T--T--------A--------A--G--------G-----C-----C---------------   1734
H1D.CD.84.84ZR085   -A---A--GAC-A------------------C---G---------AA--------------------G-T--------------------A--G-----A------------------------------   1864
H1F1.BE.93.VI850    --G--C--AAAGAC-GGG-ACTGTACCC---C---G---------AA--------------------T-A-----------A--------A--GA-------G---------------------------   1679
H1G.SE.93.SE6165    CC-C-A---A-GAGATG------AA-G-G-TA-ATC-C-------AA-------------G--------A------G----A--------A--G----TA-----C--------C--------------C   1739
H1H.CF.90.056       ---------A-C-GA-GG-CA-GGAACC---C---G----------A-------------G--------T--T---G----A----A---A--GT---G-------------------------------   1689
H1J.SE.93.SE7887    -A----------AG------------------C------------AA-------------G--------T----------GA-----------G--G-G-------------------------------   1656
H1K.CM.96.MP535     --G--ACCAAAGACA-GG-AC-GAGCCC-----------------AA--------------------A-T-----------AG-------A--GT---GA------------------------------   1538
H101_AE.TH.90.CM240 --G--C--AAAGACA-GG-AC-T-CTCC-------GT--------AA----------------------T------G----A-----A--A--G--G--A------------------------------   1916
H102_AG.NG.-.IBNG   --G-ACC-AG-GACA-GGG-CT-TATCC-----------------AA--------------------T-A--T---G---GA----A---A--G----TA-----C--------C---------------   1867
H1N.CM.95.YBF30     --G--AG-A-AGAGA--TCTCTGTACCCA-----------------A--------------------G--A-----G----A------AAAG--G---GA--------T--------------T------   1936
H1O.BE.87.ANT70     -A---A-AGG-GGCCCG--C--G--C-----G--TG-C-------AA--C--------G-CA----AA-A--T---GC--GAG-T-----C--C---TGT----T-T-GC-G-----------------C   2397
H1O.CM.91.MVP5180   GT---A--GG-GATC-GG-A--G-----C--A--TG-C-------AA--C--------G-CA----AA-A------GC----G-T-----T--T---TGT--G---T--C-G--------G---------   2372

CPZ.CD.-.ANT        --G-...............------ACC---C-CGTA------G-AA--C-----------A----AA-GA-GGA-G-TCTC---CA---A---AA-TGTC-G--------------------T-----C   1781
CPZ.CM.-.CAM3       -A-C...............CCTGTATCC---G-----C-------AA-------------G---------C--GG-G----A----AA-----G----TA--------GC-------------T------   1753
CPZ.GA.88.GAB2      -AA-...............---GAGCCC--TC-ATC---------AA-------------G---------C--C--G---GAG---CA--A------TGT-----C---C----------G--T------   1735
CPZ.GA.-.CPZGAB     G..................TCT-TA...---ACC---C-------AA-------------G---------A--C--G----AG---AA---------TGT------T-GC-------------T------   2403
CPZ.US.85.CPZUS     --G-...............-CCCT-...--AGC------------AA-------------G---------C---G------AG---CA-----GA--GTA--------T-----C--------T------   2402
CPZ.TZ.-.TAN1       CTGCCCCA--AC-G--G-T-ACGA--A-AGGCGGGTTC-------A----A---------G-----AA-GA-G---G----AG-CCA---A---G-CTGTC-------T--------T-----------C   1986

H2A.GW.-.ALI        GAG--ACA--ACACA-AG---TGACAG-GGAC--GCTGCA-----AT--T--------A--A----AG-A------GCCT-C--T-A---C--G-C-GT-----T-T--C----C-----G--T--C--C   2720
H2A.DE.-.BEN        GAG--ACA--TCACAGAG----GACAG-GGAC--GCTGCA-----AT--T--------A--A----AG-A------GCGT-C--C-A--AT--G-CGGTA----TCT--C----C-----G--T-----C   2727
H2A.SN.-.ST         -AG--ACA--ATGCAGAG--ACGACAG-GGAC--GCTGCA-----AT--T--------A--A----AG-A------GC-C-TG-T-A---C--G-C-GTA----T-T-GC----C-----G--T--C--C   2172
H2B.GH.86.D205      GAG--AGA--CTACA-GG---TGACAG-GGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A----A-GC-TGT--C-A---T--GTC-GTA----TAT--C----C-------TT--C--C   2703
H2B.CI.-.EHO        GAG--AGA--CTACA-GG---TGACAG-GGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A----A-GC--CT--T-A---T---TC-GTA----TAT--C----C--------T-----C   2698
H2G.CI.-.ABT96      GAA-CA-A--CTACA-GG---TGACAG-RGAH--GCTGCA------C--T--------AG------AG-A-----TGC-T-C----AAA-T--G-C-GTA----TA--------C-----G--T-----C   2054
H2U.FR.96.12034     GAG--AGA--ATACA-GG---TGAC-G-GGA---GCTGCA-----AT--T--------A-------AA-A-----TGC-T-C----A--------C-GTAA---TA---C-GA----C--G--T------   2209

MAC.US.-.239        GAG--A----TTACA-GG---TGACAG-GGA---GCTGCA-----AT--T--------AGGA----AG-A-----TGCTC-T--T-AA--A--G-CTGTA----TAT--C-G--------G--T------   2644
Pol TF              __R__E__A__L__Q__G__G__D__R__G__F__G__A__P__Q__F__S__L__W__R__R__P__V__V__T__A__H__I__E__G__Q__P__V__E__V__L__L__D__T__G__A__D__D_ protease
Gag                 R__E__K__P__Y__K__E__V__G__E__D__L__L__H__L__N__S__L__F__G__G__D__Q__$_                                                                p6

SMM.SL.92.SL92B     G-AGCAG---TTACA-GG---TGAC-G-GGA---GCTGCA-----AT--T-----C--AG-A----AG-A----G-GC-CTA----A---T--G-CCCTA--G-T----C-G--C-----G-----C--C   2075
SMM.US.-.H9         GAG--AGA--TTACA-GG---T-AC-G-GGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A-----TGCCT-C--T-AA-AA--G-CC-TA----TAT-------------G--T------   2117

STM.US.-.STM        G-A--ACA--CTACA-GG---TGACAG-GGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A------GCCC-T--T-A---T--G-CTGTA----TA-----G--C-----G--T--C--C   2291

SAB.SN.-.SAB1C      -CTC-CCA-AACAGAG-CCCT-CGA-G-GG---AC-GC-----------T--------AG-A----AA-GAAA--TG-GT-C----A---A--GAA-GTCACT-----------C--------------C   2740

TAN.UG.-.TAN1       -ATT-AGAAA-CAGA-GG--A-GGAACTGGAGGACTA----T-G--T--C--------AGGA----AA-GAGT-AG--CT-C---CA---C--G-C-GTAC---T---G--------------T------   2532

VER.KE.-.AGM155     CC-CA-C-AAC-ATCCAG-TTGGAACG-GGGA-ATT---TGAA-TC...C--------AG-A----AA-AAGG--CTGT-TA-----A--AACTGCCGTTA-G--AT-------------G--------C   2552
VER.KE.-.9063       CA-CACCAA-A-ATCCAG-CTGGGC-G-AGGA-ATT---TGAA-TC...C--------AG-A----AA-AAAA---G-C-TT--T-AA--AGTC-CTGTAA---TC--G-----------G--------C   2560
VER.DE.-.AGM3       CA-CA-CAGT--ATCC-G-TTGGACAG-GGGA-ATT---TGAA-TC...C--------AG-A----AA-AAAA---G-TT-C----AA---GTC-CC-TCAG---AT----------G--G---------   2055
VER.KE.-.TYO1       CA-C--CAAT--ATCCGG-TTGGACCG-GGGA-ATT---TGAA-TC...C--------AG-A----AA-AAAG---G-GT-T----AA---GTC-CC-TTA-G--A--GC----C-----G--------C   2050

COL.CM.-.CGU1       C......CAG--GG--G----GGGA-AG--TC-ATC-C---T-G-A---T-----C--AG------AA-A--T-T-G--G-AG---AA--A---AAGTGCC----G--G---------------------   2111

DEN.CD.-.CD1        --G----CGA-GAGACA-C-AGGGA-AG--T--ATC----GT-G-A---T--------AG------AA-A-GGCAG--CTG-G-TCA---A---AGGGTA--G-TC--TA----------G--------C   2214

GRV.ET.-.GRI_677    --ACAAG-AAACAGA-GG--A--GAAGTGGAGGATGT----T-G--C--C--------AGGA----AA-GAAACG-G-C-TC----AA--AACG-C-GT-C----CT-G--------------------C   2497

GSN.CM.99.CN166     --GGAC--AA-GAG--G-GCAGGAACAC--TC-ATC-C-----GTCA--T--------GG-A----AA-GAAGGA-G-CTCC--------A---G-GGT-TCCATGT-------C-----G--G--C--C   2046
GSN.CM.99.CN71      --G--C--AA-GC---A---AGGAACAC--T--ATC-C-----GTCA--T--------GG-A----AA-GAGAGA-G-CTCC--G-----A---G-GGT-TCCATGT-------C-----G--G--C---   2046

DRL.-.-.FAO         ....-C--AA--GG-G-CCCT-CGA-G-GG---AC-AC--------T--T-----C---TCA----AACTACA-T-G--G--G---AA------AAGGTA--G---T--C----C---------------   1909

RCM.GA.-.GAB1       GCA--A--AGAGAG-GAGCAT-T-A-G-AG-C-----C-------AT--G--------A-G-----AACTACA-T-GCTC-A----AA-----GAA-GT---G-TC--------C--------------C   1821
RCM.NG.-.NG411      --G--A-AGT-GGGAGAGCCT-CGA-G--G-G--GT-C-------AT--T--------A-G-----TG-AACATGGG--G-A----A-------AAGGT---G--CT---------------------G-   1836

MND-2.-.-.5440      -AG----AAA--AG-GTCCCT-CGA-GCAG---AC-AC--------T--T--------A-CA----AACTACAGT-G--G-A----A-------AAGGTA--G--A--TC-------T--------C---   1903
MND-2.CM.98.CM16    -AA--A-AGA--GG-GTCCAT-CGA-GCAG---AC-AC--------T--T--------A-CA----AACTACAGT-G--G------AA------AA-GT---G--CT--C-G--C--------T------   2343
MND-2.GA.-.M14      --G--A--GAC-AG-GTCCCT-CGA-GCAG---AC-AC--------T--T--------A-CA----AACTACAGT-G--G-A----A---A---AAGGTA-----C---C-G--C--T------------   2270

MNE.US.-.MNE027     -AAG-A----TTACA-GG---TGGCAG-GGA---GCTGCA-----AT--T--------AG-A----AG-A-----TGCTC-T--T-A---A--G-CTGCA----TA-----G--------G--T------   2112

LST.CD.88.447       ----...-ATCCC-C-G--ATGTG--G-CGAGCC-TGCCTGAGTTTC-TCT-----CCAG------AA-A-AA-AC--TCT-G-CAAT-----G-C-GT-TCT-----TC-T--C--T--G---------   1598
LST.CD.88.485       ----...-GTTCC-C-G--ATGTG--G-CGAGCC-TGCCTGAGTTTC-TCT-----CCAG------AA-A-AA-AC--TCT-G-CAATA----G-C-GT-TCT-----TC-T--C--TA-G---------   1598
LST.CD.88.524       -A--...AGTTCC-C-G---TGTG--G-CGAGCCTTGCCTGAATTTC-TCT-----CCAG------AA-A-AG-A-G--CT-G-CAAT------GA-GTAACT--C-----G--C--T------------   1595
LST.KE.-.lho7       -----C-AGTCCC-C-G--ATGTG--G-CGAGCCCTGCCTGAATTCACTCT-...-CCAG------AA-A-AA-GT---TT-G-CAAT-------C-GT-TC---A--G--G--C--T--G--T-----C   2682

SUN.GA.98.L14       -----A--AG--AG--A-G--GGGAA-G--AGGAGC-A-G-T-G-ATATG------CCAG-A-----T-A-AG-AGG-CTTC--TAAT-------CTGT-ACT---T----G--C--G-----------C   2687

MND-1.GA.-.MNDGB1   --A--AT-AA-GAG--G---AG-GA-G-GGA---TCA------G--TA-T------CAAG-A----AA-A-AAGAGG-CTCAG-G-AT--TGTCACT-TAAG-------C-------------T------   2017

MON.CM.99.L1        C-GG-ACC--A-AG--G-C-AGG-G-G---T--ATC-C---T-AGCA--T--------GG-A----AA-AAGAT-TG-GCT---------A---AAGGT-TCCATG-----G--------T--C--C--C   2033
MON.NG.-.NG1        CAGC...C----AG--G-C-AGGAA-G---T--ATC-C---T-AGCA--C--------GG------AG--AGA---G--G-A--C-CT-----GTCCGT-TCCATGT----G--C--G--R--G--C---    629

MUS.CM.01.1085      CCGG----GG--A-C-GG-CAGGAA-AG--TC-ATC-------GTCA--C------CAGG------AG--AGAC--G--G------AA-----GG-GGT-TC-ATG--GC-C--C--C-----------C   2026

DEB.CM.99.CM40      --G-AACAA---GGAGAGG-A-GTACCCGGA-----TGGGG--G-AA--T--------AG-A----AA-GAC----G--C-C----AA--AAG-AA-GTCC-G-TG---A----------G---------   2151
DEB.CM.99.CM5       -CACAAC-A-C-GGAGAGG-A-GTACCCAGA-----TGGGG--G-AA--T--------AG-A----AA-GAC-G--G--T-TG-G-AA--AA--AGGGTCC-G-TG---A----C-----T---------   2145

SYK.KE.-.KE51       --A-A--AGA---GA-GG--A-GGGACC--T--ATC-C-----TCAA--T--------AG------AA-GA-GGA------TG---AA---ACCAAGGTAAC-ATGT-GC-G--C-----G--------C   2176
SYK.KE.-.SYK173     --AGCAGTGG--AG--GG--ACCAA-AG--TC-ATC-C--T-----C--T--------AG-A----AA-GA-AGA-G--G-TG---AA--TG-C--GGT-C--ATGT--G----------G---------   2518
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H1B.FR.83.HXB2      ACAGTATTAGAAGAAATGAGTTTG............CCAGGAAGATGGAAACCAAAAATGATAGGGGGAATTGGAGGTTTTATCAAAGTAAGACAGTATGATCAGATACTCATAGAAATCTGTGGACATA   2460
Pol p10             _T__V__L__E__E__M__S__L__.__.__.__.__P__G__R__W__K__P__K__M__I__G__G__I__G__G__F__I__K__V__R__Q__Y__D__Q__I__L__I__E__I__C__G__H__   protease

H1A1.UG.85.U455     -----C--------C--A-A----............-------A---------------A--------------------------------------------------T--------T------A-A-   1906
H1B.US.90.WEAU160   --------------C----A----............-----G-A-------------------------------------------------------------G---C--------------------   2459
H1C.ET.86.ETH2220   -----------------A-A----............-------A---------------------A-----------------T--------------------A---A----------T------A-A-   1852
H1D.CD.84.84ZR085   --------------C--A-A----............-------AG-----------------------------------------------------------C-------------------------   1982
H1F1.BE.93.VI850    --------------C--A-A----............-------A-----------------------------------------------A----------A-C--------------T--------C-   1797
H1G.SE.93.SE6165    -----------------A-A---A............-----------------------------------------------------------A--------AG---CT--------TA-----A-A-   1857
H1H.CF.90.056       --------------G--A-A----............--G----A---------------------------------------------------------G--AG--GC----------------A-A-   1807
H1J.SE.93.SE7887    --------------C--AGAC---............---C---A-------------------------------------------------------A-CG--G---CG--------TGAG---A-A-   1774
H1K.CM.96.MP535     -----------------A-A----............-------A---------------------------------------------------A--------AG----T--------T--------A-   1656
H101_AE.TH.90.CM240 --------------T--A-A----............-------A------------------------------------------G----AG--A--------------T---------------A-A-   2034
H102_AG.NG.-.IBNG   --------------C--A-A---A............-------A---------------------------------------------------A--------A-----T--------T------A-A-   1985
H1N.CM.95.YBF30     ------A-------GC-ACAA--A............GAG----A---------------------A-----------A-----------G-----A------A-T---ACAG----C--ACAG---AGA-   2054
H1O.BE.87.ANT70     ------C--A-CA-C--ACAA---............GA-----A------------------------T--A-----------A-------A-G-A------A-TG-GACAG-------AGAA---AGGG   2515
H1O.CM.91.MVP5180   ---------A-TA-C--ACAA--A............GA-----------C------------------T--A-----C-----A-------A-G-----A-CA-TG-GACAG-----G-ACAA---A-GG   2490

CPZ.CD.-.ANT        ------G----G-G---TCA----............-A-----AC-----G-------CA--T--T--------G--------TTCC---CA-------A-CA-AG---C----C----TG-A-ACAGG-   1899
CPZ.CM.-.CAM3       ------A----TA-TG-ACAAC-A............A------A-----G---------------------------------------T-A---A-----CA-C---GCA--------TGAG---AGA-   1871
CPZ.GA.88.GAB2      -----------TA-T--ACAAC-A............GA---G-A-----G-------T-A-----A--C--------A-----T-------A---A------A-TG--GAA--------AGAG---A-A-   1853
CPZ.GA.-.CPZGAB     ------A----GAG---ACAA--A............-A----CTT--------------------A-----------------------C-A---A-T----A-TG---A------G--AGAA--GAGA-   2521
CPZ.US.85.CPZUS     ------C----CA-C--ACAAA-T............GA---G-C-----G------------G--------------------A-------A---A--------CG-CAAT--------AGAG---AGA-   2520
CPZ.TZ.-.TAN1       -GT--T--TTGTA-C--C-AA--A............AAG---CAG----C--------CC-----A-----A-----A---G-ACC---T--TG----CT--A-T--T-CAG--C----TG-CAATA-AG   2104

H2A.GW.-.ALI        T--A--G---C--G---AGAG--A............GGGA-C-AC-AT-CC--------AG----------A--G--A--C--A--TACC-A-G-A-----AG-TG--GAA---A--G-ACTAAATA-A-   2838
H2A.DE.-.BEN        T--A--G---C--G---AGAA--A............GGG-AC-AT-AC-CT--------AG----------A--G--A-----A--CACC-A-G-A--CA-AA-TG--GAA---A--G-ACTAAATA-A-   2845
H2A.SN.-.ST         T--A--G---C--GCG-AGAG--A............GGGA-C-AT-AT-GT-----G--AG----------A--G--A--C--A--TACC-A-G-A---A-AA-TG--GAA---AG-G-A-TAAATA-A-   2290
H2B.GH.86.D205      T--A--G---C--GG--AGAA--A............GGTA-C-AT-AC-CC--------AG----A--G--A-----G--C--A--TACC-A-G-A--CA-AG-TG--GAA------G-AGTG---A-A-   2821
H2B.CI.-.EHO        T--A--G---C--GG--AGAA--A............GGCA-C-AT-AC-CC--------AG----T--G--A-----A-----A--TACC-ATG-A--CA-AA-TG--GAA------G-AGTA---A-A-   2816
H2G.CI.-.ABT96      T-TA--G---C--G---AGAA--A............GG-A-T-AT-AT-GT--------AG----A-----A-----A-----T--TACC-A-G-A--CA-AA-TG--GAA--TA--G-GGTA---A-A-   2172
H2U.FR.96.12034     T--A--G---C--GG--T-AA--A............GA-CC-TAT-AT-CT-------CTG------A---A-A---G--C--T--TAC--A-A-A-T-C-CA-TG--AA----A--G-A-TG--CA-A-   2327

MAC.US.-.239        T-TA-TG--AC--G---AGAG--A............GGTCC-CAT-AT-CC--------AG----A-----A-----------T--TACT-A-G-A--CA-AA-TG--GAA------G-T-TA--CA-A-   2762
Pol p10             _S__I__V__T__G__I__E__L__.__.__.__.__G__P__H__Y__T__P__K__I__V__G__G__I__G__G__F__I__N__G__K__E__Y__K__N__V__E__I__E__V__L__G__K__    p10

SMM.SL.92.SL92B     T-CA--G---C--GG--AGAG--A............GGTCC-G-G-AC-C-----G---TG-------G--------A--C--A--TAC--A-G-A---AGAACAG--AAA------G-T-TA---A-GG   2193
SMM.US.-.H9         T--A-TG---C--GG--AGAA---............GGTCC--AT-AT-CC--T-----AG----A-----A-----C--C--T--CACC-A-G-A---A-AG-TG--AAA---A--G-A-TA--CA-AG   2235

STM.US.-.STM        T--A--G-G-CG-GG--AGAGC-A............GGGCT-CA--AC-CC-----GG-AG----T-----A-----A-----A--TACT-AGG-A-T-A-GA-TG--AA------GG-A-TA--CA-G-   2409

SAB.SN.-.SAB1C      T-----A--C-G-GT--AGAA--A............GG--AC-AT----------G---A--T--A-----A-----A-G---T--T----A-GCA--CC-CA-TCAGGAGG--A----AGAA-ATA-A-   2858

TAN.UG.-.TAN1       --CA--A--A-G---GAAGA-A-CCATTTA......GA----C-C---CGG--T---G-AG----A--T--A-----GGGA---TC-----A---A-----CA-T--TT-AG-GA-T--AGA----A-AG   2656

VER.KE.-.AGM155     --TA--A--A-G--T-CAGA---ACAATTA......AGG---TC-----G---------AG----A--------G--AGGGT-A--C----A-G-A------A-TG--GAAG--C--T-GGAA-ACA-G-   2676
VER.KE.-.9063       --CA-CA--A------CAGACA-ACAACTA......A-----CCT----G-------G-A-----A-----------AGGAC-T--T----A-G-----AG-A-TG--GAAG--A----AGAA-ATA-A-   2684
VER.DE.-.AGM3       --CA-TA--A-----GCAGA---ACAATTA......T------C---------------A--------C--------GGGAC----T----A-G-----AG-G-T-GGGAAG--AG-T-GGAA-ACA-A-   2179
VER.KE.-.TYO1       --CA--A-TA------ATGA---ACAATTA......T----TCC-----G---C-----T--------C--A-----AGGCC-T--T----A-G-A---A-CG-C-GGGAAG--A----AGAA-ATA-A-   2174

COL.CM.-.CGU1       -----T--TA-----GAAGA-G-TCAATTA......A----CGCT----C-G--GT-CAA--TCA------A--G--AGCA----G-----A-------AGAG-T-A-A-TC--A-G--GG-A---A-AG   2235

DEN.CD.-.CD1        --CA-TA---C----CAAGA-A-AAATTTGGGAACAGAG---...----TC-------CAG----------A-----A-A---T--T--TCAGGCA--CCCAGG----GAA--TA-GC-TATG-ACA-AG   2341

GRV.ET.-.GRI_677    --TA--A-TC------A-GAC---CACTTTCCCCCA-ATAA-CC----CGTT-C--GG-AG----A--T--A-----AGGG--TC-T--C-A-G-A---C-GGG-G---AAG--C--T-GGAG-ATA-A-   2627

GSN.CM.99.CN166     --CA-CG-CC----CTCAGCAA-TGAATTA......GATAC-CC-----C----------G----------A--G-----A--AC-------GG--C--A-A--TG--GAAG--ATCT-TAA--AGA-A-   2170
GSN.CM.99.CN71      --CA-TG-CC-----TCAGCAA-TGAATTA......GACAC-CC-----C--------C-G-------G--A--G-----A--AC------AGG-AC--AGA--TG--GAAG-GATCT-TAA--A-A-A-   2170

DRL.-.-.FAO         ------A-TC---G-T--GAA--A............A------A------G---C-G--T-----A-----------AAC---T--T--G-----A---TT-A-TTGTGAA--TA-G--AGCA--GA-A-   2027

RCM.GA.-.GAB1       ------A-T----G---AGAA--A............GG-AATGAT----CC--------A-----A-----A--G--A-A---T--T----A---A---A-AA-CTGTGAA--T-----AGC----A-A-   1939
RCM.NG.-.NG411      -----TA--C--A-TT-AGA---A............GG--A--AT-----G--------T-----A-----A--G--A-A---A--T--T-A---A-T-A-C--TTGTAAA---ACT--AGCA--GA-G-   1954

MND-2.-.-.5440      ------A-TA----TT-AGAG--A............A------AT-----G---CG---T-----A-----------AGCA----G-------------TT-A-TTGTAAAG-------AGCA---A-A-   2021
MND-2.CM.98.CM16    ------A-CA----TC-AGA---A............AA---T-AT---------C-G--T--T--A-----------A-CA-----T----A-----T-TTCA-TTGTAAAG--AC---AGCA--CA-A-   2461
MND-2.GA.-.M14      ------A-CA----TG-AGA---A............A------AT--------CC----T-----A-----------AGCA--T-GG--G-A-------TTCA-TTGTAAA---AC-G-AGCA---A-A-   2388

MNE.US.-.MNE027     T-TA-TG---C--G---AGAG--A............GGTCC-CAT-AT-CC--------AG----A-----A-----------T--TACT-A-G-A--CA-AA-TG--GAA------G-T-TA--CA-A-   2230

LST.CD.88.447       --TA-C--TTC-----ATTCAG-TAGAATA......GAG---CCT-AT-C---T-G-G-AG----------A--G--ACAA--T-G-----A-G-A--CA-GG-TG-CT-T--------AGCA---A-A-   1722
LST.CD.88.485       --CA-C--TTC-----ATTCAG-TAAAATA......GAG---CCT-AT-C---T-G-G-AG----------A--G--ACAA--T-G-----A-G-A--CA-GG-TG-CT-T--------AGCA--GA-G-   1722
LST.CD.88.524       ---A-C--TTCT----ATTCAG-TAGAATA......GA----CCT-AT-CT----G-G-AG-------T--A--G--ACAA--T-------A-G-A-TCAGGG-TG-TT-T---C----AGCA--GA-G-   1719
LST.KE.-.lho7       ---A-T--TTC-----ATTCAG-AAGAATA......GA----CCC-AT-CT----G-G-AG-------C--A--G--GCAA--T-GG----A-G-A---AGAG-TG-CT-T--------AGCA---A-A-   2806

SUN.GA.98.L14       ---A--G-GTCT---GATTC-G--TCCATA......GA---TCAC-----G--C-GGG-AG-G--T--T--A--G--ACAA--T-G-----A-G-A----CAG-TG-CT-TG-------TA-G-ATA-A-   2811

MND-1.GA.-.MNDGB1   --CA-C--TA-T----GA-A-A-AAAATTA......AA-----AT---C-G--------T-----------A--T--AAACT-A-G-----A----------A-TG--TATG-------AA-A--GA-GG   2141

MON.CM.99.L1        ---A-TA--C----TCA-CACG-AAATTTA......GGG-AG-AT----C---T---G-AG----------A--G--AA-G--AG----T-A---A--CA-AGCA----AAG-GAT-T-TGAA-ACAGAG   2157
MON.NG.-.NG1        --CA-CG-CC----RCAAGACA-AAATCTA......GG--A--AT----C---C------G----------A-----C--A--AC-G--T-AG--A-TCA-AGG-G--ACGG--TCCT--CAG--TA-A-    753

MUS.CM.01.1085      --CA--A-CC-G--TGCCCA-A-ACACCTA......GA----CC------T--C---TCAG----------A--G--AAAC--ATC---C-A-G-A---AGGGGAG---AGG-TTGTT--AA----A-A-   2150

DEB.CM.99.CM40      --CA-TA-TTC-----AAGA-A-AGATTTA......GAG-C-CCT----CC-------CAG--------T-A--------C--A--T--C-A-TGT--CCCAGG----GAA--T-C---GGC-AATA-GG   2275
DEB.CM.99.CM5       ---A-TA-TTC---G-AAGA---AGATTTA......GAT-C-CCT----CC--G----CAG-G------T-A--G--A--------T----A-TGC--CCCAGG----GAG--TA----GGCA-ACA-GG   2269

SYK.KE.-.KE51       --CA--A--AG----CAAGACA-CCAGTTA......-ATCA-CCT----CC--------AG--------T-A-----AAAC--A-GG--------A---A-C-----CAGAT-TC----AGAAA---CAG   2300
SYK.KE.-.SYK173     --TA--A-TAG----GAAGA-A-TCAATTA......-ACCA-CC----TC---------AG----A---T-A-----AAAC--T-C---T--G--A---AGAA-T--TAGAT-CACTG-TGT-AA--CCT   2642
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                                                                                                      Pol p10 protease end \/ Pol p51 and p66 RT and RT-RNaseH start
H1B.FR.83.HXB2      AAGCTATA...............GGTACAGTATTAGTAGGACCTACACCTGTCAACATAATTGGAAGAAATCTGTTGACTCAGATTGGTTGCACTTTAAATTTTCCCATTAGCCCTATTGAGACTGTA..   2573
Pol                 K__A__I__.__.__.__.__.__G__T__V__L__V__G__P__T__P__V__N__I__I__G__R__N__L__L__T__Q__I__G__C__T__L__N__F__P__I__S__P__I__E__T__V__.    p51

H1A1.UG.85.U455     -GA-----...............-----------G--------------------------------G---A-------------------T--------------A-----T--------A------..   2019
H1B.US.90.WEAU160   --------...............-----------------------------------------------------------------C-----------------------T--------A------..   2572
H1C.ET.86.ETH2220   -G------...............---------C-------------------------------C-----CA-----------C----AC----A-----C-----A-----T--C-----A------..   1965
H1D.CD.84.84ZR085   -G------...............--------------------C---------------------------T-------C--------C-----------C-----A-----T--------A------..   2095
H1F1.BE.93.VI850    -G------...............--------G--------------G------------------------A-------------------T--------------AG----T--------A------..   1910
H1G.SE.93.SE6165    -G------...............--G--GA--------------------A-------------G------A----------------------------------A-----T--------A------..   1970
H1H.CF.90.056       -G------...............--------------------------------T-----------G---A-A--------A-----------C-----------A-----T--------A------..   1920
H1J.SE.93.SE7887    -G------...............--------G---A-------------------------------G--CA-----------C-------T--------------A-----T--------A------..   1887
H1K.CM.96.MP535     -G------...............------------------------------------------C----C--------------------T--------------A-----T--------A------..   1769
H101_AE.TH.90.CM240 -G------...............------------------------------------------C-----A-------------------T-----------C--A-----T--------C------..   2147
H102_AG.NG.-.IBNG   -G--C---...............------------------------------------------C-----A-------------------T--------------A-----T--------A-----G..   2098
H1N.CM.95.YBF30     ----AG-T...............--------------------A--------T--T--T--A-----------T--A--C--------C--T--------------A--A--T--------A------..   2167
H1O.BE.87.ANT70     -G-TACAG...............--A--------G--G--------T-----T--T--T------------A-A-----AGGAT-A-----T--AC----C--C--T--A-----C--A-CCC-A--G..   2628
H1O.CM.91.MVP5180   ---TACAG...............--A--------G--G--------T-----T--T--TC----G-----CA-A-----AGGAT-A--A--T--AC-------C--T--A--T--C--A-CCC-A--G..   2603

CPZ.CD.-.ANT        C--TAC--...............-CA------C-GT-G-----A-AC--A--A-----T--A--T------G-T--ATG--TTT-A--A--T--------------A-----TAAAG----A--A--G..   2012
CPZ.CM.-.CAM3       --A-A-C-...............--C--G-----G--G-----A-----A--G--T--------C------A-A-----A--A-----C--T--------------T--A--T--C-----A--A--G..   1984
CPZ.GA.88.GAB2      G--TAGA-...............A-C------C----G-----A--T--A--T--T--T--A---------G----A--C--AT-A--A--T---C----------A--A--T--A---ACTC----G..   1966
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---TAG--...............--G-----------------A--------A--T---------------A-T-----A--AT-G-----T---C--GTG--C--A-----TT-A-----A-----C..   2634
CPZ.US.85.CPZUS     ----ACAG...............---T----T-----G-----A-----A--A--T--T-----C--G---A-T--A--A--A-----A--T--------------T--C---T-----A-A------..   2633
CPZ.TZ.-.TAN1       ---TC-G-...............-CC--T--CC----G---GAA--C--CA-T--T-----A--T------A-T--A-AG--AT-A--A--T--C-----------T--------A--A---GTA---..   2217

H2A.GW.-.ALI        G--TA-A-...............-CC--CA--A-GAC---TGAC--C--AA----T--TT----C-----CA-T-----AGCCT-A--CATGT-A-----CC-A--AG--GC-AAG--A---C-AA--..   2951
H2A.DE.-.BEN        G--TA-G-...............-CC--CA--A-GAC----GA---C--AA-------CT----C------A-TC----AGCCT-A--CATGT-A--------A--AG--GC-AAG--A---C-AA--..   2958
H2A.SN.-.ST         G--TA-G-...............-CC--CA--A-GAC---TGA---C--AA-------TT----C-----CA-TC----AGCCT-A--CATGT-A------C-A--AG-CGC-AAG--A--AC-AA--..   2403
H2B.GH.86.D205      G--TA-GG...............-CA--TA--A-GAC----GA---C--AA-A-----TT----C------A-T--A-A-ACCT-G--CATG-----------C--AG-GGCAAAGG-A--AC-A---..   2934
H2B.CI.-.EHO        G--TA-G-...............-CA------A-GAC---GGAC--C--AA-A-----TT----C------A-T--A-A-AGCT-A--CATG---C-------C--AG-AGCAAGG--A--AC-A---..   2929
H2G.CI.-.ABT96      G-ATACAG...............-C---T--TA-GAC---GGA---C---A-A--T--CT-------G--CA-T--AGT-A--C-A--CATGT--C----------A---GCAAAGG-A---C-A---..   2285
H2U.FR.96.12034     C-AT--G-...............-----CA--A-GAC----GAC--C--AA----T--TT----T--G-----T-----AG-AC-G--CATGT--C----C-----A--AG-AAAAGAA-CACTA--C..   2440

MAC.US.-.239        GGAT--A-...............--G---A-CA-GAC---GGAC--C--GA-T-----TT----T------T--C-A--AGCTC-G--GATGT--C-------------AGCTAAAG-A---C-----..   2875
Pol                 R__I__K__.__.__.__.__.__G__T__I__M__G__G__D__T__P__I__N__I__F__G__R__N__L__L__T__G__L__G__M__S__L__N__F__P__I__A__K__V__E__P__V__.    p51

SMM.SL.92.SL92B     T-ATA-G-...............-AA---C--A-GAC----GA---C--GA-A--T--TT----C------A-TC-AG-AGCAT-A--GGT-T---------AC--AG-GGCAAAGG-A--ATA-AC-..   2306
SMM.US.-.H9         T-AT--AG...............--A---A-TA-GAC----GA---C--AA-T-----TT----C---------C-A--AGCT--G--CATGT--C-----C-C-----AGCTAAGG-G--RC--A--..   2348

STM.US.-.STM        --ATA-A-...............--A--TA-TA-GACT---GAC--C--CA-T-----TT----C--G--C--A-----AGCTT-G--GATGT-A-----------AG-AGCTAAAG-A--AC-A---..   2522

SAB.SN.-.SAB1C      CTTG--A-...............-C---CA-T--G------GAA-----A--T--T--T--A---------G-C--AG-A--AT-A--AGTT---C-------GA-ACAA--AGAG--A--AC--A--..   2971

TAN.UG.-.TAN1       --A---G-...............----AT---C--A-T-----A-----AA-A--T--TG-A---------A-TC-AG-A-CTT-A--AGCA-GA----TAA-GGGACAGCTAAA-GAGA-A-TACCC..   2769

VER.KE.-.AGM155     T-TTA-G-...............--A-----CC-CA-----G-A--T--CA----T--C--A--------CT-T--AG-C---GCA--AGC--AA---GTGA-GGGGCAATTGT-GCAGACA-TACC-..   2789
VER.KE.-.9063       TTTTG-G-...............--C-----TC-TT-----G-A--C---A----T---------------T-AC-AG-A-CAGCA--AGCT-GAC--GTGA-GGGACAATTGT-AGAAC-A-T-CCC..   2797
VER.DE.-.AGM3       TTTTG-G-...............--G--CA----GA-----AGC--T--CA-A------------------A-A--AG-A-CAGCA--AGC--AA---GTAA-GGGTCAACTGT-AGAAC-A-T-CCC..   2292
VER.KE.-.TYO1       TTTTG-G-...............--A---A----GT-----G-A--T--CA-T--T-----A--T------T--C--G-C-C-GCA-TGCC-CGG---GTAA-GGGACAATTAT-AGAAA-A-T-CCT..   2287

COL.CM.-.CGU1       --TAC-G-...............--AGATA-C---A------AC--C--CA-A--T---G-A--T------A----A-AAG-AGGGAAA-TAGTAG--GC-CAATTATCAGATAGG--CCCAGTCACC..   2348

DEN.CD.-.CD1        T---GG--...............-AC-----------------------CA-A-----CT-A--------CTATC-T-G-A--T-A--AGTA--AC----CA-GG-AG-ACAG-AA--GCG-C--CA-..   2454

GRV.ET.-.GRI_677    TCATC-CC...............--CT--A-TC--A-----AG------AA----T--T--A---------A-T--AG-----GCA--CATG-AA---GT-A-GGGAG--CTAT---G-C---T--AG..   2740

GSN.CM.99.CN166     G-ATC-A-...............-C---T---C-G--T-----C-----A--A--T---T-A---------TGC--A-G-A--T-A--GGTA--------CA-GGTGCAGCAGAAG--A--AC-CA--..   2283
GSN.CM.99.CN71      G-ATC-A-...............-CC--T---C-T-----G--C-----A--G--T---T-G---------TGT--A-GCA--T-A--AGTA--C-----CA-GGTGCAGCAGAAAC-A---C-C---..   2283

DRL.-.-.FAO         TTA--CAT...............-C-T-G--G--G-----C-----C-----A--T--T--A--T------G-AC-CTG-A-AT-A--AGCT---C-T--------TG----T-AAG-A--AC-A---..   2140

RCM.GA.-.GAB1       GGA--CAT...............-C-CAT--GC----G-----A-----A--G--T--T--A--G------G-T--A-AGA-AT-A--AGC---AC----------A--A----AA--A--A---A--..   2052
RCM.NG.-.NG411      CTA-ACAT...............-C-CAT-----G--------A-----A--A--T--------C--G---G------GCA-AT-A--AGC-T--C----------A--A--TAAAGCA--A--AA--..   2067

MND-2.-.-.5440      TTA--CAT...............-C-G----TC-G--G--C-----C-----A--T--T--A--T------G-AC-T-AGA--T-A--A--T--------------T-----TAAG--A-----A---..   2134
MND-2.CM.98.CM16    CTA-ACAC...............-C-T----CC----G--C--C--------A--T--TG-A--T------G--C---AGA-AT-A--A--T--AC----------AG----TAAAG-A--A--A---..   2574
MND-2.GA.-.M14      GTA--CAT...............-C-T----GC----G--C-----C-----A--T--T--A--T------G-TC-T-AGA--T-A--A--T---C-G--------T-----TAAG--A-----A---..   2501

MNE.US.-.MNE027     GGAT--A-...............--G---A-CA-GAC---GGAC--C--GA-T-----TT----T------T--C-A--AGCTC-G--AATGT--C-------C-----AGCTAAGG-A---C-----..   2343

LST.CD.88.447       C-A-AG--...............--G---------T-G-----------A--AG----TG-A---------A-T--A---A-TG-G--AGCA-GA---GTAC-AT-ACAATTAAG-GACA-A-TACCC..   1835
LST.CD.88.485       C-A-AG--...............--G------C--T-------------A--AG----TG-A---------A-T--A---AGTG-G--AGCA-AA---GTAC-AG-ACAATTAAG-GACA-A-TACCT..   1835
LST.CD.88.524       CCA-AG--...............--G-----T--GC-------A--C--A--AG-T---G-A--------CA-T--A-AC-CTC-A--GGCT-GA---GTG--AG-ACAATTAAG-GAGA-A-TACCT..   1832
LST.KE.-.lho7       CTA-AG--...............--G-----C---T----------C--A--AG-T--TG-A--G--G---A-T--A---GCA--G--GGC--AA--G-T---AG-TCAGTTAAG-GA-A-A-T-CCT..   2919

SUN.GA.98.L14       C-----C-...............--A-----G--G--G--G--A-----A--AG-T--C--A--G------A-TC-TT-AGCCT-A--GG-A-GA---GT---AG---C-CTTAG-GAAA---TCCC-..   2924

MND-1.GA.-.MNDGB1   G-A-AT-T...............--G--------GA----------T--AA-AG-T-----A--G-----CA-AA--GAAA-AT-A--AG-A-AA----TA--GG-ACAATTGT--GA-A-A-TACC-..   2254

MON.CM.99.L1        -G-T-TGG...............-CA-----------T-----A--T---A-A--T--TT-A--G------G-C--AG--A----G--GGTA--CC-C--CA-GG-TGC-G-GGGAGACCTCCAACCCCC   2272
MON.NG.-.NG1        C--TG-G-...............-CW-----T--GC-G-----R--C--AA-T--T--TT-G--G-----CG-CC-CT-AAG---G--GATA--CC-G--CA-GY--CAGG-AATCGCCC-AT-CCC-..    866

MUS.CM.01.1085      CTAT--GG...............-CA--------------G--A------A-A--T-----G--G-----CTGT--A-GCA-AT----CATT---C----CA-GATACAGG-AAAAT-A--AC-AA--..   2263

DEB.CM.99.CM40      T---AG--...............TCAGATC-----------GA---C--AA-T--T--TC-A---------TAT--AG-AA-A--G--GGTAT--A----------AG-ATTAGA-TA-ACCC-A---..   2388
DEB.CM.99.CM5       T----G-T...............TCAGAT--G--------TGA---C--AA--------T-G-----G---TAT---G-AA----G--GGTAT-CA----------AG-ATTGGACT--ACAC-A---..   2382

SYK.KE.-.KE51       -T-GG-G-ATAAAGGAAGTAGAG----GTC-TC----------------A--A--T--TT-A--------CA-A----GCA-AT-G--AGCA-AA---GTAA-GATAGCACAAAAAT-A--AC-AA-G..   2428
SYK.KE.-.SYK173     C--GA-A-AGAAAGCAAGTAGAG--G--TC-T-----G--T-----G--A--A--T---T-A-----G---A-AC-T--CA-AT-G--AGT--AA---GTAA-GGTTCAA-CAG-AT-A---C-A--C..   2770
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H1B.FR.83.HXB2      .......CCAGTAAAATTAAAGCCAGGAATGGATGGCCCAAAAGTTAAACAATGGCCATTGACAGAAGAAAAAATAAAAGCATTAGTAGAAATTTGTACAGAGATGGAAAAGGAAGGGAAAATTTCAAAA   2696
Pol                 __.__.__P__V__K__L__K__P__G__M__D__G__P__K__V__K__Q__W__P__L__T__E__E__K__I__K__A__L__V__E__I__C__T__E__M__E__K__E__G__K__I__S__K_    p51

H1A1.UG.85.U455     .......--------------A----A---------------G--------------------------G---------------AC-----------AT-----------------A------------   2142
H1B.US.90.WEAU160   .......--------------------------------------------------------------G--------------------------------A--------------A------------   2695
H1C.ET.86.ETH2220   .......--------------------------------------C--------------------------G------------AC--C-------GA---A-----GC-------A----------G-   2088
H1D.CD.84.84ZR085   .......--------------------------------------------------G---------------------------AC---------------T--------------A----------G-   2218
H1F1.BE.93.VI850    .......-----------G-----------------------G-----------------------------G------------AC------A---CT---A--------A-----A------------   2033
H1G.SE.93.SE6165    .......----------------------------------GG------------------------------------------AC-----------A---A------G-------A------------   2093
H1H.CF.90.056       .......-----------------------------------G------------------------------------------ACG-----------------------A-----A-----C----G-   2043
H1J.SE.93.SE7887    .......------------------------------------A-----------------------------------------AC-C--------G----A------G-------A----------G-   2010
H1K.CM.96.MP535     .......-----------------------------------G-----------------A------------------------AC---------------A--------A-----A------------   1892
H101_AE.TH.90.CM240 .......-------C---------------------A-----G--------G---------------------------------AC-----------A----------G-------A-----C------   2270
H102_AG.NG.-.IBNG   .......-----------------------------------G------------------------------------------AC---C--------------------------A------------   2221
H1N.CM.95.YBF30     .......--------------A--------------------G--A-----------T------AC----------G-G------AG---------------A--------------A--------T-G-   2290
H1O.BE.87.ANT70     .......---------C----A--------------A--------A-----------CC-AT-TA-----------G----C--GAC--C---A---CAG--A------C-A-----A----------G-   2751
H1O.CM.91.MVP5180   .......--------GC----A--------------A--------A-----------CC-AT-TAG---G------G-----C--ACT-C---A---CA---A------C-------A-----C----G-   2726

CPZ.CD.-.ANT        .......--C--T--------AGA------------A----G---A-----------GC-CT--A----G------G-G--CC--AA----------GATA--T-A---GCA---AAT--G-----T-G-   2135
CPZ.CM.-.CAM3       .......--------------------------------T-G---A-----------T--A----C---------T---------AC----------CAG--A--------A-----A--G-------G-   2107
CPZ.GA.88.GAB2      .......----------------------CA-----A----GG--A--G------------T--A-------G---G-G------AC-----------GG--A--------A-----A----------G-   2089
CPZ.GA.-.CPZGAB     .......-----C-----G--A--------------T-----G--A--G--------C--AT---C---------T-----C---AC----------CA---A--------------------A--G---   2757
CPZ.US.85.CPZUS     .......-------G------A-----------------T-G---A--G----------------C---------T--G------AC---------CCA---A--------A-----A--G---A---G-   2756
CPZ.TZ.-.TAN1       .......AA----C-------AGA------------G--------A--G--G-----CC-CT-CA-G--G-----TG-G------AC------A----AGACAT-------------A--------TGC-   2340

H2A.GW.-.ALI        .......GAG----G--------------AA--C--G------T-A-G---------C--A---A-----------G-G---C--AA------C---GA-A-A-C-----GA-----CC--T-AGAGG-G   3074
H2A.DE.-.BEN        .......AA-----C---G--------G-AA-----A----GGC-G-----------CC-A---A----G------G-----C--AA---G--C---GA-A-A--------A--G--CC-GC-AGA-G-G   3081
H2A.SN.-.ST         .......AA-A---TGC-G----------A------A------C-G-G---------C--A---A-----------G-G---C--AA---G--C---GAGA-A-------GA--G--CC-GC-AGAGG-G   2526
H2B.GH.86.D205      .......AA---TG-G-----A--T----AA-----G-----GA-C-G---------TC-AT-CAGG-----G---CT---CC-CAA------C---GA-A-A-----------G--AC--T-AGA-G--   3057
H2B.CI.-.EHO        .......AA---CC-G--------T-A--AA-----G------A-C-G---------CC-AT-CA----G------CT---CC-CAA------C---GA-A-A--------A--G--AC-GT-AGA-G-G   3052
H2G.CI.-.ABT96      .......AA-----GGC----A--T--C--------G------A-C-GG--------CC-AT-TA-G---------C-----C-CAGG---------GACA-A------C--------C--T-GGA-G--   2408
H2U.FR.96.12034     .......ATT-GGGG-C----A-----C-A------A------T-A-G---G-----T--AT-TA-G------T--G--------AA---G--A---GAGA-A-----------G--AC--T-GGA-G--   2563

MAC.US.-.239        .......AA---CGCC-------------A------A------T-G--G--G--------AT--A-------G---GTT------AG------C---GA-A-------------T--TC-GT-GGAGG--   2998
Pol                 __.__.__K__V__G__L__K__P__G__K__D__G__P__K__L__K__Q__W__P__L__S__K__E__K__I__V__A__L__R__E__I__C__E__K__M__E__K__D__G__Q__L__E__E_    p51

SMM.SL.92.SL92B     .......AA------G--G---GAG-----------G----G-T-A-----------C--AT-TA-G-----G---C--------AC---G--C--CGAGA-A-----------G--AC--T-GGA-CG-   2429
SMM.US.-.H9         .......AA-----C-C----A-------AA-----A------T-A-G---G-----GC-AT-GA-------G----TT------AG------C---GA-A-A-----G--A--T--CC-GT-AGAGGR-   2471

STM.US.-.STM        .......AAG--G-C------A-------AA-----A------A-A--------------AT--A-------G---G-G---C--AA---G--C---GA-A-A-----G-----T---C-GC-AGA-G--   2645

SAB.SN.-.SAB1C      .......AA---CC-C------------CAA-----G----GGA-A-GG--------T---T--A-----------G-G--C---AAG-CC------GA---CT-A-----AC----AC-TT-GGA--G-   3094

TAN.UG.-.TAN1       .ATAACCAAG---C----G--A--T--G---TCA--A--G---T-A-----------CC-AT-------------------CC-GAC------AAC-CAG-CTC-A-----------A--------T--G   2898

VER.KE.-.AGM155     .ATCACC--G---CGC------GA---GGCCAGA--A---CG-T-G--G---------C-CT-TA------------T---CC-GCA---------C-A-ACAT-A--GG-A-----A---T-AAGC-GG   2918
VER.KE.-.9063       .ATCACC-----C---C-G--AGAT---GCAAGG--A---C-TA-A-----------TC-AT--A-G--G--------G--C---AC---G--A---GA-C--T-A-----A-----------CAGC--G   2926
VER.DE.-.AGM3       .ATTACC--T--G--------AGA---GGCTAGA--A--TTTCT-A-----------CC-CT-CA----------------C---CAG-----A---GACC-AT-A--G--A-----A------AGC--G   2421
VER.KE.-.TYO1       .GTCACA--T--C-----G---GA---GGCTCGG--A--CTGT--A-G---------TC-CT-TA----G--G--TG----T---CAG-----A---T-CC-AT-A--GC-------A-----CAGT-G-   2416

COL.CM.-.CGU1       .......AAG--G-CG-----AGAG--C--------G--------A--G--G-----C--A-GCA-----------G---GT---CA-A-G--A---GA-AGAT-----GCA--G--A-----AGA----   2471

DEN.CD.-.CD1        .GTCACC--------------A------T-T--------T-G-A-A-----------T--A--TAC---G---T-------T---CA-C-G--AGTG---C-------------G--A-GGT-GGA---G   2583

GRV.ET.-.GRI_677    .GAAACAAA----C--C----AGA---G-AA-----A--T---T-G-----------C--AT--AG---------TG----T---AC------A--C-A-C-A------G----G--A---T-A--T-GG   2869

GSN.CM.99.CN166     .......GA---GC-CC-----G------AA--G--A-----GA-C-----G-----CC--T-TAGG-----G---G-G--C---ACCC----AACACA-------CTT-GATT---TC--T-GGA----   2406
GSN.CM.99.CN71      .......GA---GC-CC----AT------AA--A--A-----GA-------------C---T-TA-G-----G---G-G--C---ACCC----AACACA---A---CTC---TT---CC--T-GGA---G   2406

DRL.-.-.FAO         .......AA-----C-C----A--------------A-----GA-A-----------CC-CT-CA-G--G-----TG----C--GAA------A---GAGC-A-----G--------TC----AAGT-G-   2263

RCM.GA.-.GAB1       .......AAG---G--------T-T---CAA-----A---CG---A---------------T--A-----------G----T---AC---------C-AT-CA-----G--------A------------   2175
RCM.NG.-.NG411      .......AAG---G--------------CAA-----G--T-G---A-----------T----GTA----G-----TG----T---AC---G-------AT-CC-----------G--A--------T-G-   2190

MND-2.-.-.5440      .......AA-----C-C----A-------CA-----A--G-G-A-A-----G------C--T-TA-------G--CCT---C---CA------A--C-ATC-A--------A-----C--G--C--T-G-   2257
MND-2.CM.98.CM16    .......AAG----C-C----A-------CT--C--A--T---A-A---------------T-TA-G-----G--TTT---C---CA------A----GTC-A-----G--------CC-G--C--T--G   2697
MND-2.GA.-.M14      .......AA-----C-C----A--------------A----G-A-------G------C--T-TA-------G--TTT---C---CAGAC---A---GAT--A--------------C-----C--T-G-   2624

MNE.US.-.MNE027     .......AA---C-CC-------------AA-----A------T-G-GG--G--------AT--A-------G---GTT------AG------C---GA-A-------------T--TC-GT-GGAGG--   2466

LST.CD.88.447       .ATCACAAAG--C-----G--------CTGT-----T--C-G---A-----G-----T---T-TA-------G---G---GCC--CA--C-------GATAGAT-A-----A-----------A------   1964
LST.CD.88.485       .ATCACAAAG--C-G---G--------CTGT-----T--C-G---A-----G-----T---T--A-------G---G-G-GCC--CA--C-------GATAGAT-A-----A-----------A------   1964
LST.CD.88.524       .ATAACAAAG--GC-T--G--------GTGT-----G----G---A-----G------C-AT-CA-----------G---G----CA--C-------GATAGAT-A-----------------A--CCC-   1961
LST.KE.-.lho7       .ATTACAAAG---TCT-----A--T--GTGT-----A----G---A--G--G-----TC-AT--A----G------G---GCC--CA--CT------GATAG-T-A-----A-----A-----A--TCC-   3048

SUN.GA.98.L14       .ATTACAAA---T--G-----AGA---GGCC-C---A--------G-----------CC--T--AGG--G------G---GCC--CAGA--------GATAGAT-----GCA-----A--G---AGC-GG   3053

MND-1.GA.-.MNDGB1   .ATAACAAA---G--------A------G-A-----A--C-G-A-A-----------T--A-GTA----G------GTT-GTC-TCAGA----A---GATAGAT-A--GG-------A------AGT-GG   2383

MON.CM.99.L1        ATCTTTAGAG--C-CT-----AG------AA--G--A-----GT-G-----G--------AT-CAG------G---G-G--TC-TAC-C-----AC-CA-------CTT--ATT---AC--T-GGA-CC-   2402
MON.NG.-.NG1        .TCCTTGA----G-CCC-T--A-------AA-----G------T-G-----------CC-CT-TA-------G---G-G--TC-CACCACC---RCCCGG------AT-G-ATT---CC--T-GGA-G--    995

MUS.CM.01.1085      .......AA---G-CCC----AGA----GCAA-A--G----TG--C--G--------T-----CC-G-----G--C-GG--C--G-AG--C--AACCCAGC-----CT---A-T---CC----AGAGG--   2386

DEB.CM.99.CM40      .......AA-T--......--AGAG--GGCA-----A-----GA--------------C-TT--AGG---------G-G--C---AA---T--C-TA-AGCCC---AT-G---C---AC-G--AGTCCCG   2505
DEB.CM.99.CM5       .......AAGT-G......---GAG---GCT----------GGA-------G-----CC-TT--AG----------G----C---AA---G--CATA-GGCCT----T-G-A-C---AC-G--AGTCCCC   2499

SYK.KE.-.KE51       .......AA---CC--C----------G-A---GCTA--T---T-A-----G-----TC-----AG-------C-TG-G---C-GCG--C---AGT-T----T---CTTG-AA-G---C--T-GGA---G   2551
SYK.KE.-.SYK173     .......AA-----GTC-G--A----AC-AA--ATTG--CCGGC-A--------------AT-G-T---G---T--G-G--CC-CAAG-C---AGTAGA---C---CTC----C---AC--T-GGAG---   2893
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H1B.FR.83.HXB2      ATTGGGCCTGAAAATCCATACAATACTCCAGTATTTGCCATAAAGAAAAAAGACAGTACTAAATGGAGAAAATTAGTAGATTTCAGAGAACTTAATAAGAGAACTCAAGACTTCTGGGAAGTTCAATTAG   2826
Pol                 _I__G__P__E__N__P__Y__N__T__P__V__F__A__I__K__K__K__D__S__T__K__W__R__K__L__V__D__F__R__E__L__N__K__R__T__Q__D__F__W__E__V__Q__L__    p51

H1A1.UG.85.U455     --------------------------------------T-----------G-----C-----------G-----------------------C-----A--------G----------------------   2272
H1B.US.90.WEAU160   --------------------T-------------------------------------------------------------------------------------------------------------   2825
H1C.ET.86.ETH2220   --------------C-----T-----------------------A--G--G-----------G-----------------------G-----C-----A--------------T----------------   2218
H1D.CD.84.84ZR085   ------------------------------A-------------------------------G-------------------------------------------------------------------   2348
H1F1.BE.93.VI850    ----------------------------------------------------------G---------G----------------A------------A-----------T--------G----------   2163
H1G.SE.93.SE6165    -----------------------C------A-------------------G-----------------------G--------------G--C-----A--------------------G--C-------   2223
H1H.CF.90.056       --A--------G----------GC------A-------------A--G--G--T-----------------------G--------------C-----A--------------------------G----   2173
H1J.SE.93.SE7887    G-------------------T--C-----------------------------------------------------------T--------C-----A--------------------------G----   2140
H1K.CM.96.MP535     -----------G--------T--C--------G--------------------------------------------------T--------C-----A-------------------------------   2022
H101_AE.TH.90.CM240 --------------------------------------T-----------G-----C--C--------G--------------------G--C-----A--------G-----T----------------   2400
H102_AG.NG.-.IBNG   -----A--------------------------------------------G--T--------------------------------------C-----------------T--------G--C--G----   2351
H1N.CM.95.YBF30     --A--------G--------T--C------A-T-----T-----A--G-----T--C-----------------------------G---T-A-----A--G--C-----T--T--------G--GC---   2420
H1O.BE.87.ANT70     --A--A-----------T--T-----A--TA-C-----T-----A--G-----TG-------------------G--------T--G---T-A-----------A-----G--------G--A--GC---   2881
H1O.CM.91.MVP5180   --A--A-----------T--T-----A--TA-T-----T-----A--G-----T--C-----G-----------G-----C---------T-A-----A-----A-----T--------G--G-------   2856

CPZ.CD.-.ANT        --A-----A--T--C-----------A---A-T-----A-----A--G-------C-T-A-----------GC----T------------T-A-----A-----A-----T--T-----GA-A-------   2265
CPZ.CM.-.CAM3       --A-----C-----------T-----A---A-T-----T-----A--G-----T-----A------------C-G-----------G---T-A-----A-----A--G-----T--------C--G----   2237
CPZ.GA.88.GAB2      --A--T--------------T--------CA-------A----G---G-----------A--G--------------------T------T-G-----A-----A-----T--T--------A--G----   2219
CPZ.GA.-.CPZGAB     --A--A-----------------------TA-T-----A--C--A--G--------------------------------C-----------A-----------A--------T--------G--G----   2887
CPZ.US.85.CPZUS     G-A-----A--------T--------A---A-T-----T--C--A--G-----T--C-----------------------C--T------T-A-----A--G--A--------------------G----   2886
CPZ.TZ.-.TAN1       G----A--A-----C-----T--C--A---A-T--------T--------G--T-CCT----------------------------------G-----A-----------T--T-----GT-A--GC---   2470

H2A.GW.-.ALI        GCACCT--AACT--C--T--T-----C--CAC------A--------G--G----AA-AC----------TGC--A-------T------T-A--C---GT---------T---ACA--GA----G----   3204
H2A.DE.-.BEN        GCACCT--AACT-----T--T-----C--CAC------A--T--------G----AG-AC--------G-TGC-GA-------T--------A------GTG--------T---ACA---A----GC---   3211
H2A.SN.-.ST         GCACCT--AACT-----T--T-----C--CAC------A--C--------G----AA-AC----------TGC--A-------T--------A--C---GT-------------ACA---A-C--G----   2656
H2B.GH.86.D205      GCACCC---ACT-----------C--A--CACC--------------G-----T-AG-AC----------TGC--A----C--T-----GT-A--C---GT---C--G------ACA-----CA-C-.G-   3186
H2B.CI.-.EHO        GCGCCT---ACT------------T-G--CACC--C--------A--G-------AA-AC--------G-TGC--A----------------A--C---GT---C-----A--TACA--G--C--GC-G-   3182
H2G.CI.-.ABT96      GCACCC--CACC-----G--T--C--A--CACC---A-T--C-----G--G----AA-AC----------TG---A----C--------------C-G-GT---C--G-----TACT-----C--G--G-   2538
H2U.FR.96.12034     GC-CCC--CACT-----------C-----CACC--------------G--G----AA-AC----------TG---A----C--T-----GT-A--C-GAGT---------T--TA-T-----C--G----   2693

MAC.US.-.239        GC-CCC--GACC-----------C--C--CAC------T-----------G--T-AG-AC----------TGC-GA-------T--G-----A----G-GTC-----G-----TAC------C-------   3128
Pol                 _A__P__P__T__N__P__Y__N__T__P__G__F__A__I__K__K__K__D__K__N__K__W__R__M__L__I__D__F__R__E__L__N__R__V__T__Q__D__F__T__E__V__Q__L__    p51

SMM.SL.92.SL92B     GCCCCT---AC------T--T-----A--GACC-----T--T--------GA-T-AGGAC--G-------TGC-CA--------------T-A--C--A-TG--A-----A---ACA-----A--GC-G-   2559
SMM.US.-.H9         GC-CCT--AACC--------T--C--C--CAC------T------R-GR-----G-A-A---------G-TGC--A-------T------T-A--C---GTC--------T--TACA-----A--G----   2601

STM.US.-.STM        GC-CCT--AAC------T--------C--CACT-----T-----------G----AA-AC--G-----G-TGC-GA----------------A-----AGTG--A-----T--TACA---A----GC---   2775

SAB.SN.-.SAB1C      --A-----A-----------T--C--C-----C-----A----G---G-----T-AA---C-G-------T-C-CA-G--C-----GC-GT-A-----A--T-----------TCA------C--G----   3224

TAN.UG.-.TAN1       G----AGGA--G-----T-----------C--G---TGT--CCG-----------AA--AC-G-----G-TG---A-------T----CT--C-----AGC---A--G-------TT--G--A-------   3028

VER.KE.-.AGM155     G-A---GGA--C---G----------A--------CTGT----G-----------AAT-AC-G-------TGC-G-----------G-----C--C--AGCT--A----------TT-----C-------   3048
VER.KE.-.9063       --A--AGGA------G-T--T-----C---A-C---TGT--C-GA--G--G----AA---C-------G-TG--------C---------T-A-----AGT---A----------TT-----------G-   3056
VER.DE.-.AGM3       --A--AGGA--G---G-------C--------G---TG-----------------AGT-AC---------TG-----------T--G-----A--C--AGC---A-----T--T-TC-----A--G----   2551
VER.KE.-.TYO1       G-A--AGGA------G----------C---A-----TG---------G--G----AAT-CC-G-----G-TGC-------C--T-----GT-A------GC---C-----T----TT-----G-------   2546

COL.CM.-.CGU1       GCA-AATTA-GG--------T-----A---A-----TG---T-G---------T-AA-A-G-------G------A----------G--G--A--C--------A---------AT------C-------   2601

DEN.CD.-.CD1        GCGCCA--CACC--C--T--------A--T--G----TA--TCCA--G-------AA--AC---AT--G-TG---A----------GA--T-A---G--GCC--C--G--------------A-------   2713

GRV.ET.-.GRI_677    --A--AGGA--------T--T-----A-----G-----------------G--T-AA--AC---------TGC-T-----------G-----A--C--AGCT-----------T-TT--G-----GC-G-   2999

GSN.CM.99.CN166     --A--A--A--------------CT-A-----C-----------A--G--G----AAT-AC---------TGC--A-------T---A--T-A---G--GCT--G--------GGCT--G--C--G--G-   2536
GSN.CM.99.CN71      --A-----A--------------CT-G-----C-----------A--G-------AAT-AC---------TG---A----------GA--T-G---G--GCT--G--------GGCT--G--C--G--G-   2536

DRL.-.-.FAO         --A--T--A--------------C--A--G--G---TG---T-----G-----TG----C--------------------------GC--T-A------GC---A--G-------TT--G--G--G--G-   2393

RCM.GA.-.GAB1       --A-----A-----C--C-----C--A---A----CTGT--T--A--G------TCC--A--------------G--------T--------A-----------A--G-----T-TT--G--G--GC-G-   2305
RCM.NG.-.NG411      --A--A--A--------T------------A-----TGT--C--A--G-----TTCC--A-----------GC-----------------T-G-----A-----A-----T----TT--G--A--GC-G-   2320

MND-2.-.-.5440      G-A--T--A--------------C--C--------CTGT-----A--G-----TG-A--C-GC--------------------T---C----G--C--AGTC-----G--T----TT--G--G--G----   2387
MND-2.CM.98.CM16    --A--T--A--------T-----C--A--G--G---TG---C--A--G-----TG-A--C-GC-----------G--------T---C-GT-A--C--AGT------G-------TT--G--G--G--G-   2827
MND-2.GA.-.M14      --A--T--A-----------T-----A---------TGT-----A--G-----TG-A--C-GC--------------------T--GC--T-A----GAGTG-----G--T----TT--G--G--GC---   2754

MNE.US.-.MNE027     GC-CCC--GACC-----------C--C--CAC------T-----------G----AG-AC----------TGC-GA-------T--G-----A------GTC-----G-----TACA-----C-------   2596

LST.CD.88.447       GCA-ATG-A-GG--C-----T--C--A---A----------------G-------AA-A-G-G------------A-T-----T---C----A---GCTTT---A--------TCAT-----A-------   2094
LST.CD.88.485       GCA-ATG-A-G---C-----T--C--A---A-C--------------G--G----AA-A-G-G---------C-GA-T-----T---C----A---GCTTT---A------C-TCAT-----A-------   2094
LST.CD.88.524       G---AT--A-G------T-----C--C---A-C-----T-----------G----AA-A-G----------G--GA-----------A--T-A---G--TT---A--------TCAT--GC-A--G----   2091
LST.KE.-.lho7       G-G-AT--A-GG--C---------------A-------T--C-----G-------AA-A-G----------G---A-T---------A-G--C---G-ATT------------TCAT--GC-A-------   3178

SUN.GA.98.L14       GCA-AC--A-GG--C--T--T--C--A---A-T-----T--------G-------AA-A-G----------G---A-------T----T---A---GGT-TG-----------TCAT--GT-A--G----   3183

MND-1.GA.-.MNDGB1   G-A-AT--A-G----AAT--------A--TA-C--------------G--G--T-AA-A-G--------------A----C--T------T-A--C---TT---A--G--T--TCAT---T-A--G----   2513

MON.CM.99.L1        -CC-A---CA-T--C-----T--CT-A--CTGT-----------------G----AG-GC----------TGC-CA-------------------C---GC------G-------TT--G--G--G--G-   2532
MON.NG.-.NG1        GCA-A---AACC--------T---T----TTGC--C--G----G------G--T-AA--C--------G-TGC-CA----------G---T-A--C--AGC---A-----T----TT--G--A-------   1125

MUS.CM.01.1085      --A--A--A--G-----T--T---T-----TGC-----A--T-G------G----AAT----G-------TGC--A----------GC--T-A---G--GCT--C-----AC--GCA---------C---   2516

DEB.CM.99.CM40      GCA-C---CACC--C-----T--CT-------G----TA--------G--G----AA-G---G---C---TGC--A----C--A----CCT-A--C---GCC--A--G--GG-G-----G--G--GAC--   2635
DEB.CM.99.CM5       -CA-A---CACT--C-----T-GCT----T--G----TT--------G--G----AG-A-----------TGC-TA----CC-G----CC---------GCT--C--G--TG----------G---AC--   2629

SYK.KE.-.KE51       GCCTCC---AC------T--T-----C-----T----TA---C-A--G--G----AATTA--------G-TGCCTA-G-----T--GA----C---G-AGC---A--G-----T--------A--G----   2681
SYK.KE.-.SYK173     GC-A-T---ACC-----T--T-----C----------TA--T-G------G----AA-AG--------G-TGC-CA-T-----T---A--T-A---G--GCC--A-----T--T-TC--G--A-----G-   3023
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H1B.FR.83.HXB2      GAATACCACATCCCGCAGGGTTAAAAAAGAAAAAATCAGTAACA..................GTACTGGATGTGGGTGATGCATATTTTTCAGTTCCCTTAGATGAAGACTTCAGGAAGTATACTGCATT   2938
Pol                 G__I__P__H__P__A__G__L__K__K__K__K__S__V__T__.__.__.__.__.__.__V__L__D__V__G__D__A__Y__F__S__V__P__L__D__E__D__F__R__K__Y__T__A__F    p51

H1A1.UG.85.U455     ----C--G---A-A--G--TC-----------------------..................-----A--------G--C-----------------T---------AG---T--A-----------G--   2384
H1B.US.90.WEAU160   -------------TT-----------------------------..................--------------------------------A--------------------------C--------   2937
H1C.ET.86.ETH2220   -G--------C--A--------------------------G---..................-----A--------G-----------C--------T----------GT-----A--A-----------   2330
H1D.CD.84.84ZR085   -G-----------T-----A-----G--------G---A-----..................--------------C---------------A--------TG---------T--------C--------   2460
H1F1.BE.93.VI850    -------------T--------------------G---------..................--------------G---------------------------A-G--T----A------C--------   2275
H1G.SE.93.SE6165    -------T-----T------------------------------..................-----A--------G-----------------------------------T--A--------------   2335
H1H.CF.90.056       ----------C--A---------------------------T--..................--------------G-----------------C--T------A----A-----A--------------   2285
H1J.SE.93.SE7887    -------------A--------------------------C---..................--------------G-----------------C--T---T-------T--------A-----------   2252
H1K.CM.96.MP535     -------------A-----A------------------------..................--------------G-----------------C--T------A-------------------------   2134
H101_AE.TH.90.CM240 -------G-----A-----T------------------------..................-----A--------A--------------------T---------AG---T--A--------------   2512
H102_AG.NG.-.IBNG   -------T--------G--A------------------------..................--G--A--------G---------------------------A-------T--A--------------   2463
H1N.CM.95.YBF30     ----T--------A-----A-----GC-------------G---..................--TT-------A--A-----T---------TG------G--CA----T--T--A--------A--T--   2532
H1O.BE.87.ANT70     -T--C--------G-GG--T--G--GC-A--GC----T--T---..................--CT-A-----A--A-----T-----C---TG---------CCC---T--T--A--A--------T--   2993
H1O.CM.91.MVP5180   -T--T--------A-GG--T-----GC-A-GGC----T--T---..................--CT-A-----A--A-----T-----C---TGC--T------CC------T--A--A--C-----C--   2968

CPZ.CD.-.ANT        ----T--T-----A--C--A-----GC-A--G--------G---..................---T----------A-----C-----C--CA-A---------C-G-----T--A--A-----A--T--   2377
CPZ.CM.-.CAM3       -C--------C--G-----T--------------G---------..................--G--A--------A-----T--------CTGC--A---------A-T--T-----A-----A-----   2349
CPZ.GA.88.GAB2      -C--T-----C--T-----T-----G--A--G------------..................--G-C---------A-----T--------CTGC------------A----T--A--------A--C--   2331
CPZ.GA.-.CPZGAB     -C-----T--C--A--------------------------G---..................---T-A-----A--A-----C--C--C--TTG----C-G---A----T--------A-----------   2999
CPZ.US.85.CPZUS     -C--------C--A-----A-----G-------G----------..................--C--A-----A--G-----C--------TTG---AC-G---A-G--A--T--A--A--C--A-----   2998
CPZ.TZ.-.TAN1       -------C-----G----------G---A-G---TATG--G---..................-----------A--G-----C--C-----CA-----C-G---CC---------A--------A--T--   2582

H2A.GW.-.ALI        -G--T--------A-----A---GCC-------G-AG-A-C--T..................--G--------A--G-----T--C-----CA-A--AC-GC----GAG---T--AC-------------   3316
H2A.DE.-.BEN        ----T-----C--G-----AC--GCC--A--G---AGGA-CT-T..................A--T-A-----A--G-----C--------CA-A--AC--C-------T--T---C-------------   3323
H2A.SN.-.ST         ----T-----C--A-----AC--GCC-----G---CG-A-T--T..................--C--A-----A--G-----T--C-----CA-A--AC--C----G--T--T--AC-------------   2768
H2B.GH.86.D205      -T--T--C--C--G-----TG..GC-G-A----GGAG-A-----..................---A-A--------A-----C--C--CAGTA-C--AC-----CC-A-------AC-------A-----   3296
H2B.CI.-.EHO        -T--T--T--C--A-----AC-GGC-TCA--G---AG-A-----..................-----A-----A--A-----C--C--CAGT--C--AC-----CC---------AC-A-----A-----   3294
H2G.CI.-.ABT96      -C-----T--C--T-----T--GGC-G-A----GGAG-A-----..................---------A-A--G-----C--C--CAGCA----TC------T---T------C----C--A--T--   2650
H2U.FR.96.12034     -T-----C--C--A-----AC--GCTG-------GAGGA-----..................--T--A-----A--G-----C--C--CAGCA-C--GC-GTG-------------C-A--------T--   2805

MAC.US.-.239        ----------C--T-----AC--GC---A-GG---AG-A-T---..................---------A-A--------------C--CA-A--TC----------A--T---C----C-----C--   3240
Pol                 G__I__P__H__P__A__G__L__G__K__R__K__R__I__T__.__.__.__.__.__.__V__L__D__I__G__D__A__Y__F__S__I__P__L__D__E__E__F__R__Q__Y__T__A__F    p51

SMM.SL.92.SL92B     -T--C--------G-----CC----GG-A-TGG--AGGA-----..................--G--A---A-A--G-----C-----------A---C----CCCG--A--T--AC-A--C--A-----   2671
SMM.US.-.H9         -G--------C--TR----AC--GC-----G--G-AGGA-C---..................--GT-------A--------------C--CA-A--T-----------A------C-A--C-----C--   2713

STM.US.-.STM        -T--------C--T-----AC--GC-----GG-G-AG-A-C---..................---T-------A--G--------------CA-A---C-------G-G---T---C----------T--   2887

SAB.SN.-.SAB1C      -G-----C--C--A-----C---C-GC-A-GGG-GCAGA-T---..................--GT----CA-A--A-----C------AGCTGC--T------CC------TCA---A-----A-----   3336

TAN.UG.-.TAN1       -T--T--C-----A-----A--G----GA--G---CAGA-C---..................-----A---A-A--A-----C----A-AGTA-A--A--G---CC---A------CCC-----A--T--   3140

VER.KE.-.AGM155     -T-----C-----A-----------G--A-TG--GCA-A----C..................A-TA-A--------G----------A-AGCA-A--AC-G---CCT--G--T--A--A--C--A--T--   3160
VER.KE.-.9063       -------T--C--G--------GC-G--A-TG---CAGA-----..................---T-A---A-A--G-----T----A---CA-A--A------CC---G--T--A--A--C--A-----   3168
VER.DE.-.AGM3       -C-----T-----AT-------CG------TG-CGGA-A-----..................---T-A--CA-A--G-----C----A----A-A--A-----CCC---G--T--A--------C--T--   2663
VER.KE.-.TYO1       -G-----C--C--A-----A----G-----TG-G-CAGA-----..................--TT-A-----A--A--C--C----A---CA-A--A--G---CC-A-T--T-----A--------T--   2658

COL.CM.-.CGU1       -G--------C--A-G---TC-T-T-G-A--G-CCCATA-----..................---T-A---A-A--A-----C-----C---A-------G---CCG--T-ATCAA-----C--A--T--   2713

DEN.CD.-.CD1        -T-----------T-----A---C--C----GG--CACA-C--T..................--GT-A--CT--AAA----------A-AGT--G--T--G---CC---T--TGCAC-A--C--A-----   2825

GRV.ET.-.GRI_677    ----T--T--C--A--G--CC-TC-G--A--G--GCA-A-C---..................---A-A--CA-A--G-----C----A----A-A--A---TGCA-G--A-----A--A-----A-----   3111

GSN.CM.99.CN166     ----T--G--C--A-----AA-TCCGC-CCCTGC-GG-C--GAGCAAAAGGAGCATGTAACTA--A-A---A--AAA-----T----A-AGTA-A--A--GT----G--T-----------C--C--T--   2666
GSN.CM.99.CN71      -G--T--G--C--A-----A..................C--GA-CAAAAAGAGCACGTAACTA--A-A---A--AAA--C--T----ACAGT--A--A--GT-------A-----A-----C--------   2648

DRL.-.-.FAO         -G--------C--G-G---C------GCATGCG--CAGA-C--T..................-----------A--------C-----C---TGC--TC-G---CCG-----T--A-----C--------   2505

RCM.GA.-.GAB1       -------------A-G---A-----GC-ATGTG-GAG-A----G..................---T-A--CA-C--G---------------TG--TTC-GT----GCCT--T-----A-----------   2417
RCM.NG.-.NG411      ----C--G-----A-G---A------C-ATGC-GGCA-A-T---..................--CT-A---A-T--G-----G---------TGC---C--T----GCCA--T--A-----C-----T--   2432

MND-2.-.-.5440      ----CA-------A-G---CC----GC-ATGTG-GCA-A-T---..................---T----CA-A--A-----C---------TG------G----TG-----T--A-----------G--   2499
MND-2.CM.98.CM16    ----C-----C--T-G---TC-C---C-ATGTG-GCA-A-T---..................--------CA-A--G-----C-----C---TG---T--G-----G-----T--A-----C--------   2939
MND-2.GA.-.M14      ----C--------G-G---C------C-ATGTG--CA-A-C---..................A--T-----A-A--A-----C---------TG---T--G-----GAG---T--A-----C--------   2866

MNE.US.-.MNE027     ----------C--T-----AC--GC---A-GG--GAGGA-C---..................-----------A-----C--------C--CA-A--TC----------A--T---C----C-----T--   2708

LST.CD.88.447       -C--T-----C--T-----AA----G--ATGC--GCAG------..................--GG-A---A-A--A-----C------AGCA-----C-G---CC-----A---AC----C--A-----   2206
LST.CD.88.485       -C--T--------T-----AA----G--ATGC--GCA-A-----..................--GG-A---A-A--A-----C------AGTA-----C-G---CC-----AT--AC----C--A-----   2206
LST.CD.88.524       ----------C--A-----AA----G--ATGC---CA-A-T---..................---G-A---A-A--A-----C-----CAGCA-A--T------CCT--T-A---AC-A--------G--   2203
LST.KE.-.lho7       -T--T-----C--A-----TA-C--G--ATGC---CAGA-T---..................---G-A--CA-A--A-----C-----CAGTA-C--T------CC-A-T-A---A--------A-----   3290

SUN.GA.98.L14       -G--T--T-----A-----A-----G---TGT---CAGA-T---..................---G-A--------G--------C--C---A-A--A--G---CC---T-AT--A--------A-----   3295

MND-1.GA.-.MNDGB1   -T-----T--C--A-----AA--------TGT---AG-A-----..................--C--A---A-A--G-----C------AGTA-A--TC-G---CC---T-AT--ACCC--------C--   2625

MON.CM.99.L1        ----C-----C--A--G--AC-TG-G----TGG-CCAT--G---..................A--G-A--CA--AAG--C--C-TC-ACAGCA-------GTGG---CCG-----A--A--C--G--G--   2644
MON.NG.-.NG1        ----T-----C--G--T--AC-CC-G--C-TGGC-AATA----T..................A--G----CA--AAA-----C-T--ACAGCA-C--TC-G------A-T--T-----A-----------   1237

MUS.CM.01.1085      ----C--------A-----A----T-G--C-TG-GCAC--T---..................A--G-----A-CAAG--C--C-T--ACAGT--C---C-----CC------T--------C--A--C--   2628

DEB.CM.99.CM40      -T--------C--AT-T-CAC--CC-C-A-TGG--CAGA-C--T..................--CT-A---C-T-CA-----C----A----A-AG-AC----CCC-ACA--TGCA--A--C--A-----   2747
DEB.CM.99.CM5       -G--C--G--C---T-G-----GCC-C-A-TGG--CAGA-----..................--C--A--CT---CA-----C----A----A-A-----G---CC-C-G--TGCACGT-----A-----   2741

SYK.KE.-.KE51       -------T-----A-G----C-C-GT-CA----G-...A-G---..................---T-A--CT--AAA--C--C----ACA----A--TC----------G-----AC-------A-----   2790
SYK.KE.-.SYK173     -------C--C--A-G---AC-----CG-C-----...C-----..................A-TA-A---T-AAAA----------AC-----C---C-G--CA----G--T---CCA--C--G-----   3132
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H1B.FR.83.HXB2      TACCATACCTAGTATAAACAATGAGACACCAGGGATTAGATATCAGTACAATGTGCTTCCACAGGGATGGAAAGGATCACCAGCAATATTCCAAAGTAGCATGACAAAAATCTTAGAGCCTTTTAGAAAA   3068
Pol                 __T__I__P__S__I__N__N__E__T__P__G__I__R__Y__Q__Y__N__V__L__P__Q__G__W__K__G__S__P__A__I__F__Q__S__S__M__T__K__I__L__E__P__F__R__K_    p51

H1A1.UG.85.U455     C--------------------------------AG-C--G--------------------G---------------------T----------G--------------------------C------TC-   2514
H1B.US.90.WEAU160   ------------------------A--------------------------------------------------------------------------------------A------------------   3067
H1C.ET.86.ETH2220   C-------------C---------A--------------------A--T-----C--C------------------------C----------G---------C-CC-------------C-----GGCC   2460
H1D.CD.84.84ZR085   ------------------------------------------------------A-------------------------------------------------T---------------C---------   2590
H1F1.BE.93.VI850    C------------G-C--------------T--A-----G--C--------------------A------------------------------T-------------------------C-------TG   2405
H1G.SE.93.SE6165    C--T--------------T---------------G-------------------------------------------------------T--G-------------G------------C------GC-   2465
H1H.CF.90.056       C-----------------------------------------------T--------------------------------------------G----------------------C---C------G--   2415
H1J.SE.93.SE7887    C--T--------------------------------C--------------C-----A--------------------C-----------T--GT--------------------A-A---------G--   2382
H1K.CM.96.MP535     C--T-----------T--------A---------G----------------------A-----A------------------------------CA------------------------C-------T-   2264
H101_AE.TH.90.CM240 C--------------------------------A--C--------------------G-----------------------G-----------G--------------------------C-------T-   2642
H102_AG.NG.-.IBNG   ---T---------G----T-----------------------C--------------------------------G-----G--------T--GGCA-----------------------C-------C-   2593
H1N.CM.95.YBF30     ------------------------------T--T--------C-----T--------G-----A--C--------G-----------T--T--G----CA-----------TC----A--A--C---G-G   2662
H1O.BE.87.ANT70     C--T--T------G-G--T--------C-----A--A-----C-----------C--C--G--A-----------T--------T------------TCA-----------TC----T--A--C--G-G-   3123
H1O.CM.91.MVP5180   C--T--T------G-G-----------C-----AG-A-----C-----------C--C--G--A--G--------T--------C-----T--G---TCA--------G--TC----T--A---------   3098

CPZ.CD.-.ANT        C--A--T--A--CG-G-----------C-----A--A------TGT--T-----T--A-----A--C-----------------T--T--T---GCA--------C--G-------CA--A-----GG-T   2507
CPZ.CM.-.CAM3       ---T-----C---G----T-----A--------A-----------A--T------T-A-----A-----------G-----------T--T-----C-------T------TC--ACC--A--C---C-G   2479
CPZ.GA.88.GAB2      C-----C------G----T-----A--T-----T--A--G--C-----T-----T--A-----A-----------G-----------C--------C-----------GG-T-----C-----C---C-G   2461
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---A--T--C--------T--------C-----AG----------A--T-----TT-G-----A-----------G--T---T-T--C--------C--T-----------TC----A--C--C---G--   3129
CPZ.US.85.CPZUS     ------C------G-------------C-----A--------C-----T------T-A-----A-----------G-----------T-----G--C--T-----------TC----T------------   3128
CPZ.TZ.-.TAN1       ---------C---C-C--T---A-C----------AA----T------T--C---T-A--T--A--T-----G-----T--------T--T--G--C--T------------C----T-----C------   2712

H2A.GW.-.ALI        ---TC----ATCAG---------CAGA------A-AA------ATA--T--A--CT-A--G-----------G--------------T--T---CAC-CA----G-C-G-----------A--C-----G   3446
H2A.DE.-.BEN        ----C----AGCAG--------AT-GA------A-AA------ATA--T--A--CT-G-----A--------G--------------T--T---TAC-CA----GGC--G-------A-----C------   3453
H2A.SN.-.ST         ---TC----ATCA----------CTGA------A-AA-----CATA--T--A--CTCA--------------G--------------T--T--GTAC-CA----GGC-GG-------A--A--C------   2898
H2B.GH.86.D205      C---T-G--ATCAG---------CAGAG-----A-AG-----CATT--T--A--T--A-----A--G-----G--G--C-AGT----T-GT---TACTC-----G---GG-A-----T-----------G   3426
H2B.CI.-.EHO        ---TT-G--AGCAG----T----CAGA------A-AG-------TT-----A--C--A--------------G-----C--------T-----GTAC-C----G----GG-AC----C-----C------   3424
H2G.CI.-.ABT96      C--TT----ATCAG---------CAGA------A-AA-----CATC-----G--C--A--G--A--------G--C--------T--C------CA--CA----GG--GG-AC----C--C--C------   2780
H2U.FR.96.12034     ---TT----ATCC--T--T----CAGAG-----A-AA-----CATC-----G---T-G--T--A--C---------------A----T--T--GTA--CA----GG--CC-AC-G-----A--------G   2935

MAC.US.-.239        ---TT----ATCAG----T----CAGAG-----A-AAC----CATT--T--G--T--G--T-----------G--G--------C--C------TAC-CT----G-C-TG-GC----A--C--C--G--G   3370
Pol                 __T__L__P__S__V__N__N__G__E__P__G__K__R__Y__I__Y__K__V__L__P__Q__G__W__K__G__S__P__A__I__F__Q__Y__T__M__R__H__V__L__E__P__F__R__K_    p51

SMM.SL.92.SL92B     C--T-----ATCAG-G-----CC-AGA------A-AG--G---ATT-----G--C--G-----A--------G-----T--T-----T-----GGCA-C-----GGC-GG-A-----A--C--C------   2801
SMM.US.-.H9         ----T----ATCGG---------CAGA------A-AA-----CATC--T--G--AT-A--T--A--G-----------------T--T--T--RCA--CTR---G---TG-A-----A------------   2843

STM.US.-.STM        C---T----ATCAG---------CAGA------A-AA-----CATC-----G--T--G--------------G--------------T--T---TA--CA----G---T--A--------A--C--G-G-   3017

SAB.SN.-.SAB1C      C-----C--ATCAG-C--T---AG-GAG-----C--A-----------T--G-----C--------G--------C-----CA----T--T--G-CA-CAGCC-AC-----TC-GC--GAA-----GC--   3466

TAN.UG.-.TAN1       ------C--ACAAG----T----TAGGG--T--A-----G-----A-T----TGT--A--T--A-----------------CA-C-----T--GCAC-CAGCACAGCG-G--C--A-AGAAA-AG-----   3270

VER.KE.-.AGM155     C-----C----CGG-----------GG------C--A--------A-TT---TGC--A--G-----C-----G-----C--GA----T-------AC-CAGCAT-------TC----AGAAA-A-AG---   3290
VER.KE.-.9063       ---A--C---TCAG----T---C-AGG------TG----G-----A-T----TGC--------A--C--------G--T---A-T--T--T--G-A--CAGCAG-------T------AAAA-A-A-G-G   3298
VER.DE.-.AGM3       ------T--ATCAG----T---C-AGGG-----T-C-----------T---CTGT--------A--------G-----C---A-T--T--T--G-AC-CAGCAG-TTCC--TC----AGAAA-A-A---G   2793
VER.KE.-.TYO1       ---T--T----CAG-G--T---C--GG---C--------G-----A-T---CTGT--C--G--A--G-----------T--TA----C-------A--CAGCAG--TCC--T--G---GAGA-A-A--G-   2788

COL.CM.-.CGU1       ---A--C--ATCAG-G------TT-G---------C-------GT------A-----A--G-----T--------G--T---A----C------G-A-CAG-AG---G----C----A--G--C--G--G   2843

DEN.CD.-.CD1        ---AG-G--GTCC--T--------AGG------ACAA--G--CATT-T---A--CT-A-----A------GT------G--TA-C--T--T--GGCC-CAGCAGAT-----GC-TAGC-AA-----G--G   2955

GRV.ET.-.GRI_677    ------C--CTCAG----T---ACAGGG--------A--G-------T----TGT--G--T-----------------T--TA----T-----G-A--CGGCAG----C--T------GAGA-C-A--GG   3241

GSN.CM.99.CN166     -T-AG-----TCAG----T---C--G-C----CTGAA--G-------T---A--CT-A--G-----T-------CG--G---A-C--C--T----AC-TTG-AG-TTCCT-GC--CGA-AGA-----G-T   2796
GSN.CM.99.CN71      -T-AG----ATCAG--------C----C----CTGAG--G-------T---A--TT-A--T-----T-----G-CG--T---A-C--T--T--GGCC-CTG-AG-TTCCT-G---T-T-AGA-----G-C   2778

DRL.-.-.FAO         C-----T--ATCGG-G--T---C--GGC-----A--C--G--------T-----C--C-----------------C-----T-----C------GC--CAGCTGAC--G------C----A--C---G-G   2635

RCM.GA.-.GAB1       ---A-----AGCAG----T---C-AGG------AG-G--G-----A--T--------G--T-----------G-----T--C--C--C--T--GGCATCAGCC-AT--G------C----A-----GG--   2547
RCM.NG.-.NG411      C--G----TAGC---T--T---C-AGG---T--C-----------A--T------T-G--C-----------G-----T-----T-----T----CA-CAGCT-AC-----T-----A--A-----G---   2562

MND-2.-.-.5440      C-----T--ATCGG-G-----CC--GGC-----A--C-----C-----T-----C--A-----------------C--T--------T-----GGCA-CAGCAGAC-----TC--A--G------AGG--   2629
MND-2.CM.98.CM16    C-----T--ATCGG-G--T---C--GGC-----A--C--G--C-----T-----C--A--------------G--C--C-----C--T-----GGCA-CAGCAGAT---------C----C--C---G-G   3069
MND-2.GA.-.M14      ------T--ATCGG----T---C-AGGC-----A--C--G--C-----T-----T--------------------C--T--G--------T---GCA-CGGCAGAC-----TC--A-AA-A--C-A-G-G   2996

MNE.US.-.MNE027     ---TT----ATCAG----T----CAGA------A-AAC----CATT--T--G--C--G--T-----G-----G--G--------C--C------CAC-CT----G---TG-GC-G--A--C--C--G--G   2838

LST.CD.88.447       C--AG----ATC---T--T--CC--GA--------GA-----------T-----A--A--C--A--------G--GAGT---TGC--T--T---GC--CAG-AG--GG-C--C--TCAGAA---------   2336
LST.CD.88.485       C--AG----ATC---T--T--CC--GA--------GA-----------T-----A--A--C--A--------G--GAGT---TGC--T--T---GC--CAG-AG--GG-C--C--TCAGAA---------   2336
LST.CD.88.524       C--T-----GTCAC--------C--GA------A-AA-----------T------T-G-----A--------G--GAGT--TTGT--T--T---GAA-CAG-T-GTGG-C--C-T-CAGAG--C--G---   2333
LST.KE.-.lho7       ---T------TC-C-C--T---C-AGAG-----A-AA--------------------G-----A--G-----G--GAGC--TTGT-----T--GG-A-CAG-AG--GG-C-TC-CTCAGAG-----G---   3420

SUN.GA.98.L14       C--A-----GTCAG----T---C--G-------A-AA------GT---T-----C--A--------C---------AGT--TTGC--C--T--GG-A-CGG-AG-G-GCC--------AAA-------G-   3425

MND-1.GA.-.MNDGB1   ---GG----ATCAG-T--T---C-AG-------A-AA-----CAT---T-----T-----T--A--G-----G---AGT---TGT--C--T---G-G-CAG-AG--TC-C-GC-G---GTA--------G   2755

MON.CM.99.L1        CT-A-----CTC-T---------CTGA---T-CT-AA--G-------T---G--C--C--G-----C--------G--C---A-TG-G--T---CA--CAGC-G--G-GC-ACC-C--GAGA-C--G---   2774
MON.NG.-.NG1        -T-A------TCAG----T----CAGA-----CCG-G----------T--GA---T-G--C-----R-----------C---A-------T--GTACTCAGCAT--G-GC-GC-RA-AGRAA-C--G-G-   1367

MUS.CM.01.1085      -T-GC-G---CAGG-------CTT-GG-----CA-GA--------A-T---A-----A--------C--------G--T--TA-C--C-----GTTC-CAGCAG-C---C-------AGAGA---AG---   2758

DEB.CM.99.CM40      C--AG----ATC-G-C--T---ATACA------AGAA------G---T--GA--A--G--T----------GC-CT--------C--T--T---GCCTCAG-AGGG-G-CAG---C--ATC-----GG--   2877
DEB.CM.99.CM5       C--A------TCGG-G------ACACA------AGAG------G---T--GA--A--A--T--A--C----GT-C---------C--------GGCA-CAG--GGC-GGCAGC-GA-A-T-----AGG--   2871

SYK.KE.-.KE51       ---AG-G--C------------TCTT-T-----AGAG-----C----T---G---T-G-----A--------G-----G--CA-T--C--T--GGCA-CAG-A-ATC-G--AC-CC-A---A-A--GG--   2920
SYK.KE.-.SYK173     ---AG-G--A--C-----T----CCT-C--G--AGAA--------A-TT-CA---T-A--------------------T--CA-T--C--------C-CA--A-ATC-G--AC--C----A--------G   3262
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                                                      |  |
H1B.FR.83.HXB2      CAAAATCCAGACATAGTTATCTATCAATACATGGATGATTTGTATGTAGGATCTGACTTAGAAATAGGGCAGCATAGAACAAAAATAGAGGAGCTGAGACAACATCTGTTGAGGTGGGGACTTACCACAC   3198
Pol                 _Q__N__P__D__I__V__I__Y__Q__Y__M__D__D__L__Y__V__G__S__D__L__E__I__G__Q__H__R__T__K__I__E__E__L__R__Q__H__L__L__R__W__G__L__T__T__    p51

H1A1.UG.85.U455     ---C----------------------------------C--------G--------T--------------A------G-------------AT-A---GCT-----A-----C------T-C-TT--C-   2644
H1B.US.90.WEAU160   ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------T---------   3197
H1C.ET.86.ETH2220   -CC--C-----A-----------------T--------C--------------------------------A------G-CCC------A---T-A---G-------A--A-A-------T---------   2590
H1D.CD.84.84ZR085   -----------AG-------------------------------------------T-----------A---------G-----------A-AT-A---G-------------------G----------   2720
H1F1.BE.93.VI850    A----C-----------C-----C--------------------------G------------------------------------------T-A---G-------AC----A------T----T----   2535
H1G.SE.93.SE6165    A-T--------A--G--G-----C-----------------A------------------------------------G--------------T-A---G-------A----AA-----GT---------   2595
H1H.CF.90.056       --------T--A--G-----T--C-----------------------------------------------A------G--------------T-A---GCT---T------AA------T---------   2545
H1J.SE.93.SE7887    AG---C-----A-----------C--G-----------C--------G-----------G-------AA----------G-------A----------GG-------A----A-------T---------   2512
H1K.CM.96.MP535     A----------A--G-----A--C-----------------A--------G--------------------A-C------------------A--A---G-------A----AA------T---------   2394
H101_AE.TH.90.CM240 A----------A--G----------------A------C-----------------T-----------------C--------------------A---GCT-----A-----C------T----T----   2772
H102_AG.NG.-.IBNG   A----------G-----G-----C-----------------A--------------T---------------------G--------------T-----GG------AC---AA------T---------   2723
H1N.CM.95.YBF30     A--C-------G---A-C--T--C--G-----------CC-C-----G---------------C---CA--A------GAGGC-G----A--C--T---G-T-----T----A------CT----G--C-   2792
H1O.BE.87.ANT70     G-C--C-----AT---AA--T-G---G-----------CC-A-----------A--T---CCCC-GACAG-A-------A--GG--T--ATT---T---G----C--A-ATCA-------T-C--T--C-   3253
H1O.CM.91.MVP5180   AGC--C-----AG---AA--T-----G-----A-----C--A-----------A--T---CC-T-G-CAG-A-------AG-GGG-C--ATT---T--GG-----T-A-ATCA-------T----T--C-   3228

CPZ.CD.-.ANT        A-GT------CAG---AA--T------------------C-C--------------TA-G-----TACTGCA------GA--TG-----AA----T---------T-ACA-GTC--------AGAG--T-   2637
CPZ.CM.-.CAM3       --GC--------T--A-A--T--C--G--T---------C-T-----G--------T--G---C--A-AG-A------GA---GG-----CTA--C-----G-----AC-T-CT-----GT----T--C-   2609
CPZ.GA.88.GAB2      A----C-----AT-G--A--T--C--------------C--A-----------A--T---TCTT-G-AAG-A--C--G-A--G-G----AC-A--C---G-----T-AC-C--A-----TT-------C-   2591
CPZ.GA.-.CPZGAB     A-G-----T-----TAC---T--C--G-----------CC-A-----G--G-----TC-T-----T-AT--A-------A---GG-G--A--A--A---------T--C-T-AA-----GT-C--A--C-   3259
CPZ.US.85.CPZUS     ---C-------TG-TA-A-----------T---------C-C--------G--A--TC--A-CT---AAA-------GGA---GG----ACT---C------T--T--C-T-CT------T-C--T--C-   3258
CPZ.TZ.-.TAN1       G--C-C-----TG-G-AC--T--C-----T---------C-T--CA----T--A--TC-TA-TGA--A-G-A-----G-A-CTG---A--A----------G--------A-CA------T-AGAG--C-   2842

H2A.GW.-.ALI        GC---C-AG--TG-CA--C--AT----------------A-C-TAA---CTAG----AGGAC-GATTTAG-A---GAC-AGGTGG-CCT-C--T-A-AGG---TC--AAATG-CCTA---T--T----C-   3576
H2A.DE.-.BEN        GC---C-----TG-CA--C--ATC--G------------A-C-TAA---CTAG----AGGAC-GGTTTAG-----GAC-A-GTGG-CCT-C----A-A-G---T---AAATG-CCTA--GT--T-T--T-   3583
H2A.SN.-.ST         GC---C--G--T--CA--C--AT---G------------A-C-TGA---CCAGC---AGGAC-GATTTAG-A---GAC-G-GTGG-TCT-C----A-AGG---T---AAATG-CCT----T--T----C-   3028
H2B.GH.86.D205      GCC--CAGC--TG-CA----AAT---G-----------CA-CCT-A---C-AG----AG-AGTGATCT-G----CGAC-GGGT-G-GTCCC-A--A-A-G-GTTAT-AAATGACAT----T-CT-T--C-   3556
H2B.CI.-.EHO        GCC--CAAT--TG-CAC---AATC--G-----------CA-TCTC--G-C-AG----AGGAGCGATCT-G-----GAC-GGGT-G-GTCTC-A--A-A-G-G-TAT-AAAT-ACAT----T-CT-T--T-   3554
H2G.CI.-.ABT96      GCC---GAG--TR--A----YATC-----T--------CA-TCT---G-CCAG----AG-ACTGATTTAG-A---GATCA-GT-G-TTT-C----A-AGG---TCT-AAAT-AAACR--GT-CT-T--C-   2910
H2U.FR.96.12034     GC----GA---TGCT--C--AAT---G--T--------CA-TCT-A---CCAG---TAG-A-TGATTTAG-----GATCAGTT-G-TTCAC----C-AGG-G-TA---AAT-A-ACA---T---G---C-   3065

MAC.US.-.239        GC---------TG-GACCT-AGTC--G--T--------CA-C-TAA---CTAG----AGGAC-GACCT-G-A---GAC-GGGT-G-TTTAC--TCA-AGG---TCT--AAT--CATA--GT--T-T--C-   3500
Pol                 _G__N__P__D__V__G__L__V__Q__Y__M__D__D__I__L__I__A__S__D__R__T__D__L__E__H__D__R__V__V__L__Q__S__K__E__L__L__N__S__I__G__F__S__T__    p51

SMM.SL.92.SL92B     GCT--C-----TG-GC--C--GTC--G--T-----------ACTAA-T--CAG-A--AG--GCC--ACAG-----GAC-A--TGG--ACAC--T-A---G-CATG--CAAC-ATCT---GT-C-GT--C-   2931
SMM.US.-.H9         GC---------TG-GACCC-GATC--------------CA-C-TAA---CTAG---TAG-AC-GATTTAG-A---GAC-GGGT-G-TTTAC-AT-A-AGG---T----AAC--TATA---T--T----C-   2973

STM.US.-.STM        GCC--C-----TG--AC-C-GATC---------------A-C-TGA---CCAG----AG-AC-GATCTAG-----GAC-GGGT-G-TTTAC--T---AGG---TC--AAAT-AT-TA---T--T----C-   3147

SAB.SN.-.SAB1C      A-G--C-----TG---A---A------------------A---TAA---CCAG---TAGGCC--AG-CAG-A---CT-GT--TGG--C--C--T-A---G-CT----AGAA-CT-----GT---AA--C-   3596

TAN.UG.-.TAN1       A-GGT--A---TT---AA--AAT---G-----------CA---GGA-------A--T--GCC-GAGAAAG-A---GATGA---GG----A---G-A---A-G-T----C-ATTAA-A--CT-CGAG--G-   3400

VER.KE.-.AGM155     G--TTAAA-C-GC-GACG--TGTC--G-----------CC-C-GG--------AC-AGA---GGGTCCAA-----GATCAGCT-G--C-AACA--T--GA-TAGAT--CAAGAA------T-AGAA----   3420
VER.KE.-.9063       G--TTAAA-CCAT-GACA--AGTG--G----------------GG-----G---C-AGA---TGA-TACACC---GAC-AGTT-G----AC----T---GTCA-G--AAAA-CA------T-AGAA--C-   3428
VER.DE.-.AGM3       G-GTTAAA-CC-C--ACC--TGTG--------------CC-A-GG-----G---C-GGA---TGA-TACAC----GATCGGTTGG----AC-A--A---ATGA-AT-AAGTGCC------T-AGAA----   2923
VER.KE.-.TYO1       A-CTTG----CAC--ACC--TGTA-----------------A-GG-----T---C-AGA-A-TGA-CACACC---GAC-A-TT-G----AC--T-A---AC-A-AT-ACAAGCC-----CT-AGAA--C-   2918

COL.CM.-.CGU1       AG-GGA-A-TTG...CAA--AGC---G--------------A---C-------A--TC-GCCTT---A-G---------GGGC-G--C-------C---G-TGCA--C---TAC-AT--GT-AGAG----   2970

DEN.CD.-.CD1        GCCC----T--TG-GA--T-AATC--G--T---------C-C-TG----C---A--TAG-TCCC---AA-----C--G-A--TGG-TA----A--A---G-CTTCT--GCAGTA-----CT--GAG--C-   3085

GRV.ET.-.GRI_677    --C-C---T-GGT---AA--TGTC-----------C-------GGT-G-CG--A---CAT--TGAGACTAGA----ATCA-C-GG----CATAG-A---A-GATG---C-AGAAAAA--T--AGAA--C-   3371

GSN.CM.99.CN166     --GG-G-----TG-G--AT-AATA--G--------------ACTGA-------A--TAGGA--C-G--AG-A--C--GCA-GT-G-GC-CA-AA-A---A-TTTA--AACATCC-ATAACA-CCAA--C-   2926
GSN.CM.99.CN71      --GG-G-----TG-G--A--AATA--G-----------C----TGA-------A--TAGGA--T-G-CAG-------GCA-GT-G-GC-CA-AA-A---A-TTTGT--AC-TCC-ATAACA-CCAG--C-   2908

DRL.-.-.FAO         A----------TG-GA----A-----G------------C---T-------AG---TAG-CC--A-CATTTA---GAGCAG-TG--TA-A--AT-A---AC----T-AAA-TTC-----G--CGAG--C-   2765

RCM.GA.-.GAB1       G-G--------TG-CA-C--T--C--G------------C-C-T------C--A--TAG-AC--AGTT-G-A---GAC-A--TG--CA-AC-AT-A---G-T-----AC--TTC-----CT--GAG--C-   2677
RCM.NG.-.NG411      G-G--------TG----C--------G--T-------------T------G--A--TAGGAC-GC-CATG-A-----TCAG-TG--CA-AAG---C---G-G------C---CC-----TT--GAG--T-   2692

MND-2.-.-.5440      A-GC-------AG-CT-A--------G--T--------C----T---G--GAG---TC--AGTGCCTCTG-A--C--T-A--TG----TA--AT-A--GG-----T--CA-TTC-----G--CGAG--C-   2759
MND-2.CM.98.CM16    AG-C-------TG----G-----------T---------C-C-T---T--GAG---TAG--TTGCCCCAG-A--C--C-G--TG--TC-A---T-A---G-C--C--C---TTT-----G--CGAG--C-   3199
MND-2.GA.-.M14      G--T-C-----AG--T-A--T------------------C---T---G---AG---TC-GAGTGCGTCAG----C-AC-A--TGG--A-TAG-T----GG-----T-AAG-TTC-----G--CGAG--C-   3126

MNE.US.-.MNE027     GC---------TG-GACCC-AGTC--G--T--------CA-C-TA----CTAG----AGGAC-GACCT-G-A---GAC-GGGT-G-TTTAC--T-A-AGG---TCT-AAAT--CATA--GT--T-T--C-   2968

LST.CD.88.447       TT---C--T------A-CT-G--------------------A-TCA-------A--TAGG--C-AGAAAGG----GATCAGGC-G--A-A--AT-----G-T-TCT-AG---CA---AATT-A-AA----   2466
LST.CD.88.485       TT---C--T------A-CC-G--------------------ACTCA----G--A--TAGG--C-AGAAAGG----GATCAGGC-G--A-A--AT-A---G-G-TCT-AA---CA---AATT-AGAA----   2466
LST.CD.88.524       TT-------------C-CC----C--G----------------TCA----T--A---AGG--G-A--AAGGA-----TCAGGC-G--A-A--AT-A---G---T-T-AA-A-CT---AACT-AGAA--T-   2463
LST.KE.-.lho7       TT------------GA-C--T--C-----T-----------A-TCA-------A--TAG---G-G-AAAGGA---GATCAGGC-G--A-A--A--C---G---T---TA---CA---AACT-AGAG----   3550

SUN.GA.98.L14       --GT-------AG-TCAAT-G--C-----------------ACTCA----------T-AT--G-A-AA-A-----GA-GA--T-G-GA-AC-AT----G--G-TA--CA--GAA---AATT-AGAA----   3555

MND-1.GA.-.MNDGB1   A-CC-----ACAG--CAGT-A----------------------T------G--A----ATAC-GC--AAG-----GAG-A-GCT----TA--AT-A--GGCTTTAT-AA---CA---AACT-AGAA----   2885

MON.CM.99.L1        A--T-C-----GG--AC-T-AATA--G-----------CC-ACTGA-------AA-TCACTCTC-GCCAG-A--C--G-A--T-G---G--TCA-A---GCGACC--AC-A---AAA--GA--CAA----   2904
MON.NG.-.NG1        A--T-------GG-CACCC--ATC--G------------C-ACTCA----T--A---CATTCCC--CCTG-A--C--G-AG-T-G--ACA-CCA-T---ACG-TR--A-CAGAAAA---GA--CAA----   1497

MUS.CM.01.1085      GC---C-----TG-CAC-C--ATC--------------CC-CCTGA-------CA--AG----T--TCAAGC--C--G-A-GT-G---CAC--A-T---A-CATG--C--A-A-CTT--GA--CAA--C-   2888

DEB.CM.99.CM40      A-G--------GC--A-A--AGTC--G--T-----------ACTA-----G--A--T---AGG-A--AT--A--CCT--AG--GG---CAC-AT-A-----GTTC--CC-AGA-A-----T-G-GG----   3007
DEB.CM.99.CM5       A--T-C------T--A----AGTC-----T--------CC-A-TG--------AA-T-----T-AG-TCTCA---TT-GA-C-GG--A-AC----T--GA--TT---CC-AGAAAA---GT-A-GG----   3001

SYK.KE.-.KE51       A-G---T----T---A-A--AGTA--G-----------CC-T-TG-----G---A--AG-TC-GA-AA-G-A---G-TCA--TTG--AGT--AA-TGT-A--AG---A--AGCAGTA---T-CT-T-TT-   3050
SYK.KE.-.SYK173     A-GT--T----TC-CAC-C-AATA--G-----------C--A-TGA-T--CA----TAG-TC-GAGAA-GCA---CAGGAG-T-G--C-AC-AA-AGTGAC-GCA--A--A-AAGT----T---AGGTC-   3392
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H1B.FR.83.HXB2      CAGACAAAAAACATCAGAAAGAACCTCCATTCCTTTGGATGGGTTATGAACTCCATCCTGATAAATGGACAGTACAGCCTATAGTGCTGCCAGAAAAAGACAGC......TGGACTGTCAATGACATACA   3322
Pol                 P__D__K__K__H__Q__K__E__P__P__F__L__W__M__G__Y__E__L__H__P__D__K__W__T__V__Q__P__I__V__L__P__E__K__D__S__.__.__W__T__V__N__D__I__Q    p51

H1A1.UG.85.U455     ----------G--------------------T-----------G--------T--------C-----------T---------CA-------------------......--------------T-----   2768
H1B.US.90.WEAU160   ----------------A-----C------------------------------------------------------------AA---------------A--T......--------------------   3321
H1C.ET.86.ETH2220   -------G-----------------------T-----------G--------T--------C---------------------CA------------G--T---......--------------T-----   2714
H1D.CD.84.84ZR085   -------------------------------T--------------------------------G------------T-----ACA--------G-----A---......--------------T-----   2844
H1F1.BE.93.VI850    -------------------------------------------GC----------------------------G---------CAAT-----A-C--G------......--------------------   2659
H1G.SE.93.SE6165    ----T--------------------------------------A-----G-----------C--------G-----A------CA---------C--G--A---......--------------T-----   2719
H1H.CF.90.056       -------------------------C-----T-----------A-----------------C---------------A--G--AAA------------------......--------------T-----   2669
H1J.SE.93.SE7887    ----T--------------------------T-----------A-----G--T--------C-----------C--A------CAA--------------AGA-......--------------T-----   2636
H1K.CM.96.MP535     ----------G--------------C-----T-----------A-----------------C-----------G---------CAA--------C--G--T---......--------------T-----   2518
H101_AE.TH.90.CM240 ----------G--------G-----------------------A-----------------C-G---------C----------AA------------------......--------------T-----   2896
H102_AG.NG.-.IBNG   ----------G--------------------T-----------------------------------------C------G---AA--A---------------......--------------T-----   2847
H1N.CM.95.YBF30     -T-----------------G-----C--G-----C--------A--------------A--C-----------C-----A---AA-T-A--------G--TGTA......--------------T-----   2916
H1O.BE.87.ANT70     -T--------G-----A--G--------C--T--A--------G-----G--------A--C---------------T-C--CCAAT----TA-C--G--TGTG......-----A--A-----T-----   3377
H1O.CM.91.MVP5180   -T--T-----G--------G--------C--TT-A--------A-----G-----C--A--C--G--------------C--CCAAT----T--C-----AGTG......-----A--A-----T-----   3352

CPZ.CD.-.ANT        -T--------G--------------------T-AA--------A-----GT-A-----A--C--------T------AAA---AA---A-----GCC---TGAT......-----A--T--------C--   2761
CPZ.CM.-.CAM3       -T--T-----G--------G--G--A--T--TT-G--------C-----G--------------G--------G-----A---CA-T-A---C-G-----G-C-......--------------T--T--   2733
CPZ.GA.88.GAB2      -T-----G--G--C--A--G--------T--T--C--------G-----G--T-----A--C-----------G-----A---CA------TC-G-----G-AT......--------A--------T--   2715
CPZ.GA.-.CPZGAB     ----------------A--G--G--A--C--TT-A--------A-----G-----C--A--C-----------C--------TCAAT-A-----------GGTA......--------------T-----   3383
CPZ.US.85.CPZUS     -T--T--G--G------G-G-----A------T-A--------C--------------A-----G--------G-----C---CA-T-A---C-------A-TT......-----A--------T--T--   3382
CPZ.TZ.-.TAN1       -T--------GT-----G--A-----------A-G--------C-----G--A-----AA-------------T--AAA---CACAT-A------CC---GCAG......-----A--G---C-T--C--   2966

H2A.GW.-.ALI        ----TG-G--GTTC--A-----C-------A-AAA--------C----G---GTGG--AAC--------AGC-G--AAAA---CAAT----CC-G-----AGTA......-----A-----------C--   3700
H2A.DE.-.BEN        ----TG-G--GTTC--A-----C--------T-AA--------C-G------ATGG--AAC--------AGC-G---AAAC--CAA-----CC-G-------TA......-----A-----------C--   3707
H2A.SN.-.ST         ----TG-G--GTTC--A-----C-------A--AA--------C--------GTGG--AAC--------AGC-G--AAGA---CAAT----CC----G--AGTA......-----A-----------C--   3152
H2B.GH.86.D205      ----AG----GTTC--A-----C-----G---AAA--------------G---TGG--AA-A--G----A-C-G--AAAA---CAA--------------AGTT......-----A--G----CA--T--   3680
H2B.CI.-.EHO        ----AG----GTTC--A-----C---------AAA--------G-----G---TGG--AA-G-------A-C-G--AAAA---CA---A-----------GGTT......-----A--A--------T--   3678
H2G.CI.-.ABT96      -T--TG----GTTC--A-----C-------AT-AA--------A------T-RTGG--AA-A--G----A-C----AAAG--TAAC-----M--------G-CT......-----A--A-----T--T--   3034
H2U.FR.96.12034     -----G-----TT---------C--A---CA-AAA--------C--------ATGG---A-A--G----A-T-G---AAA--T-A---C-------G---TGTT......-----A--A--------T--   3189

MAC.US.-.239        ----AG-G---TTC--A-----T--C-----T-AA--------G--C---T-GTGG--AACA-------AGT-G--AAAG----A-T-----C---G---G-C-......-----A--G-----T-----   3624
Pol                 P__E__E__K__F__Q__K__D__P__P__F__Q__W__M__G__Y__E__L__W__P__T__K__W__K__L__Q__K__I__E__L__P__Q__R__E__T__.__.__W__T__V__N__D__I__Q    p51

SMM.SL.92.SL92B     ----AG-C--GTT---A--GA-T--A-----A-AG--------A---TTGT-AT-C--CA-G--G----A-T-----AAA----AA--C--T-----G--GC-A......-----A--A-----------   3055
SMM.US.-.H9         ----AG-G--GTTC--A-----T--C-------AG--------A------T-GTGG--CACC-------A-C-G--AAAA----A-T----GC---G---A-C-......-----A--A---A-T-----   3097

STM.US.-.STM        -T--AG-G---TT------G--T--------T-AA--------A-----GT-ATGG--AACA--G----A-C-G--AAAA----AAT-A--TC-G-G----GTT......-----A--G-----T--C--   3271

SAB.SN.-.SAB1C      -T--A--G--GTT---A--G--T--A----A---C--------G------T-GT----AA-G------CA-C-G---GAG--CACC--A-------GG--AGAA......-----A--G-----T--T--   3720

TAN.UG.-.TAN1       ----T--G--GGTG------AG--------ATGA---------A--CA-GT-GT-C---TC-C-C----GTC-CA-CAAA----A-A-A-----GC----ACA-......-----A--G-----T--T--   3524

VER.KE.-.AGM155     ----G-----GGTG--A-G---------C--TGAG--------A---A--T-ATGG---C---------AGT----AAG-----AAT-AGAGA-G-----ACAA......-----A--G-----TC-T--   3544
VER.KE.-.9063       ----------GGTG--A--GA-G--A----ATGAA--------A--CA--T-ATGG--AC-A------CA-C--A-TAG----AACT-AGA------G--ACAA......--------T-----T--C--   3552
VER.DE.-.AGM3       -------G---GTA------A----A--T-ATGAG--------A--CA--T-GTGG--AC-C--G---CAGA--AGCAGC----AAT-AGA---C-----AGAA......--------A-----T-----   3047
VER.KE.-.TYO1       ----A--G--GATG--A--------A--T-ATGAG--------A--CA----TTGG---C-C------GA-C--AGCAGA---CAA---GAG--------TGAA......-----------------C--   3042

COL.CM.-.CGU1       ----A--G---T-C---GC---T-------A-AAG--------C------T-A------A-GC------A-T----AAAGG-CAAAA-T------C-G--T-AG......-----A--A-----T-----   3094

DEN.CD.-.CD1        -T--TGCC---TT---AG--AC---A--CA-A-AA--------G------T-A--C--CA-AC-C---CA-A-----AAA----AC------TTGCC---GGATGGGCAG-----G--G----CA--T--   3215

GRV.ET.-.GRI_677    -------G---GTC--A-G------G----GGGAA--------G---A--T-G-----GA----------CA-TA-CAAA----AAT-A--CCCCTT---AG-A...GAA-----A--A--CA-A-----   3498

GSN.CM.99.CN166     -C--GGCC-----C--ACC---TTA---GG--AAG---C-C--G-----GT-G------A-GGG-----GGC-C-----GG-G-AA--C-----CC-G--T-C-......-----A--G--------C--   3050
GSN.CM.99.CN71      -C--GGCC-----C--AC----TTA----G--AGA---C-C--G-----GT-G--C---A-GGG-----GGC-C--A--AG-G-A---C-----TC------T-......-----A--A--------C--   3032

DRL.-.-.FAO         -G---------TT----G-CA-T-----T-ATGAA--------G--CC-G--G-----AA-G--G--------G--AGAA--TCGCT----T--T-----A-TT......--------T-----T--T--   2889

RCM.GA.-.GAB1       -----------TT----G-TA---------ATT-G--------G-----G--G--C--AA-A-GT------------GAG--CAA-T-A-----G-----AGAA......-----A--T--C--T--T--   2801
RCM.NG.-.NG411      ----T--G---TT----G-CA-G-----C--TGAA--------C----TG--------A--C--------------AGAG--CAA-T-A-T---------AGAA......-----A--A-----T-----   2816

MND-2.-.-.5440      ----------GTTC--A--G--------C--TGAA--------A----TG--G--C--AA-G-----------T---AAA---CA---A-----------A---......-----A--A-----T--T--   2883
MND-2.CM.98.CM16    -------G--GTT---A--G-----A--C--TGAG--------A--CAT---G--C---A-G-----------G---AAAG--CA---T-----G-----AGAA......-----A--A--------C--   3323
MND-2.GA.-.M14      ----------GTTC--A-----------T--TGAG--------G----TG--G--C--AC-G-----------C--AAAG---CA---------------G-CA......-----A--A-----T--T--   3250

MNE.US.-.MNE027     ----AG-G--GTTC--A-----T--C-----T-AA--------G------T-ATGG--AACA-------AGT-G--AAAG----A-T-----C-------G-C-......-----A--G-----T-----   3092

LST.CD.88.447       ----G--G---TT---AGC---------C-AT-A---------G----T---T-----A----GG---GA-A--G--AAA-CTAAA--------C-T----CTTCAGAAGACA--A--T--CA-------   2596
LST.CD.88.485       ----A--G---TT---AGC---G-----C-AT-A---------G----T---T-----A----GG---GA-A--G--AAAG-TAAA--------C-T----CTTCAGAAGACA--A--A--CA-------   2596
LST.CD.88.524       ----G--G---TT---AG-CA----A--C-A--A---------G----TC--G--C--A----G----GA-A--G--AGAG--AAA--------G-T-----CAAGGAAAACT--A--A-----A--T--   2593
LST.KE.-.lho7       ----A--G--GTTC--AGC---G--A--C-AT-A--------------T---G----------GG---GA-A--G-AAAG--TAAAT-A-----G-TG--TCTAACAAAAACT--A--A---C-A-----   3680

SUN.GA.98.L14       ----G------T-----GG---G--A--C-ATAAG--------G--CAT-T-A--C--A--C-G----GAGA--G--AAG---AAAT-A--CCCTCT---AGAAGAG...CCA--A--G-----------   3682

MND-1.GA.-.MNDGB1   -T--A--G---T----------------C--T-A---------G-----GT-A--C--A-----G----AGA--G-AAAGG-TCAA--A------TT--CAGAACAG...CCA--A--A-----A-----   3012

MON.CM.99.L1        -CCCAG-G---TT----G-T--CTAC--GG-G-AA---T-A--G-----G--A--C--ATCCC-T----A-A-TGCCAAA----A---A-----CC-G--ACAA......--------------G--C--   3028
MON.NG.-.NG1        --ATAG-G---T-----G-CA-GTAC-----G-AG---T----G-----------C--CACCC-T--------C--AAAG----AA---------C-----CAG......-----A-------GG--C--   1621

MUS.CM.01.1085      -TC-AG-----TT----G----CTAC---G---AA---T-A--G-----G--A--C--CCGGGGC----A-A-------CG---CAT-----C--C----AGTT......-----A--T-----TG-G--   3012

DEB.CM.99.CM40      --CCTG-G--GT-----G----C--A--C--T-AC--------G-----GT-A--C---A-A------CGGT-GAT---AG-TACC--A-----TG----AGAA......-----A--GC--A-A--T--   3131
DEB.CM.99.CM5       -CCCGG-G---T-C---G-G--T--C----A--A---------G-----GT-A-----AA-G------CACT-GTT---A----A---A------G-G--GGAG......-----A---C-CA-A--C--   3125

SYK.KE.-.KE51       --CCAG-----TGG---G-CA--TTC--C--G-AA---T-A--G--CACG--A--C--------G----GTC----AAAGG-TCAA--A-------TTACAGAATCA...CCA--A--T-----GT----   3177
SYK.KE.-.SYK173     --A-AG-----TGG---G-CC--TA----A-G-AG---T-A-----CACT--T-----A--C--G---CAGT-G---AAA----AA--C--TA-T-T---TGA-GAA...ATC--A--G---C-GT----   3519
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H1B.FR.83.HXB2      GAAGTTAGTGGGGAAATTGAATTGGGCAAGTCAGATTTACCCAGGGATTAAAGTAAGGCAATTATGTAAACTCCTTAGAGGA...ACCAAAGCACTAACAGAAGTAATACCACTAACAGAAGAAGCAGAG   3449
Pol                 __K__L__V__G__K__L__N__W__A__S__Q__I__Y__P__G__I__K__V__R__Q__L__C__K__L__L__R__G__.__T__K__A__L__T__E__V__I__P__L__T__E__E__A__E_    p51

H1A1.UG.85.U455     ---A-----A--A---C-A--------------------TG---------------A----C-G--------T--C--G---...G----------------TA--G--A-C--G--T-----------A   2895
H1B.US.90.WEAU160   ------------A---------------------------G---------------A----C----------------G--G...------------------A--------A-----------------   3448
H1C.ET.86.ETH2220   A-----------A-----A--C---------------------------------------C-G--------------G---...G----------------CA--G--A-------T-----------A   2841
H1D.CD.84.84ZR085   ------------A-----A-----------C--------T-----A----------A---------------------G---...-----G-----------G--------------------------A   2971
H1F1.BE.93.VI850    ---------A--A---C-A--------------------T-------------------C------------------G---...G----G-----------CA--G-G-----G--T-C---G------   2786
H1G.SE.93.SE6165    A-----------A---C-A--------------------T----------------C---C-----------------G--G...G----------------CA--G--T----G----C---------A   2846
H1H.CF.90.056       ------------A---C-A--------------------T---AAT----------A----C----------------G--G...G--------T-------CA----------G---A----G-----A   2796
H1J.SE.93.SE7887    A-----------A---C-A--------------------T-----A----------A----C---------------A---G...G-T--------------CA--G-----T-G--TAG---------A   2763
H1K.CM.96.MP535     ------------A-----A--------------A--A--T----------------AA-----G--------------G---...GT---------------CA--G-----T----T-C----------   2645
H101_AE.TH.90.CM240 ---A--------A---C-A--------------A-----TG----------G----A----C-G-----------C--G---...G-T--------------CA--G-------G--T-----------A   3023
H102_AG.NG.-.IBNG   ---A--------A---C-A--------------------TG----A------A---A----C-G----G------C--G---...G----------------TA--G--G----G--T--G--------A   2974
H1N.CM.95.YBF30     ---A-----A--A--G--A-----------------C--T-----A--C-G-----AA--GC-C------T-AA-C------...--------TT-G---------G-CAACT-T--------------A   3043
H1O.BE.87.ANT70     A--AC--A-A--A--GC-A--------------A--C--T-A---A----G---G--AG----G-----GT-AA-------C...-----GT--T-----------G----TT---GTAG---G------   3504
H1O.CM.91.MVP5180   A--A-----A--A-----A--------------A--C--T-A---A----G-----AAG----G--C--GT-AA-C------...------T--T-G-----G---G----TT---GTA----G-----A   3479

CPZ.CD.-.ANT        ---AC----A--A-----A-----------------C--------A--C---ACT-A---G--G----G----A-C------...GT---GAGT--------TAG-G---A-A-G--TAGG--------A   2888
CPZ.CM.-.CAM3       ---AC-------A---C-A--------------A--A--T-----A--A-------AA--G-----C--G--GA-A-A---G...--A-----T--------CA--G-GA-CA-G---C-G--------A   2860
CPZ.GA.88.GAB2      ---AC-G--A--T-----A-----------------C--T-----A-----GA---AA-----G------T-AA-C------...G-T--G--TT--------A--G-CGAGA-G--TAG---------A   2842
CPZ.GA.-.CPZGAB     A--AC-GA-A--A--G--A--------------------T-----A--A---A---A------------G--GA-A------...--A--GAA---G-----T---G-T--T--C---CC---------A   3510
CPZ.US.85.CPZUS     ---A-----A------C----C--------------A--T-----A--A---A---A---G-----C---T-AA-A-A----...G-T-----T-----T-----TG--AATT-T---C-T--G-----A   3509
CPZ.TZ.-.TAN1       ------G--A--C---C-T--------C-----A-----T-AT--A--A---ACT-AAG--C----C---T-GA--------...GTA----G-T----T--GCC-G--GA-A-G--CAGG--------A   3093

H2A.GW.-.ALI        A--ACAT-----TGTCC-A---------GCA--A--C--------A--A--GACC-AA--C-------G---AA--------...-AA-TGA----C-------G-G-G-AGTGG------CT------A   3827
H2A.DE.-.BEN        A---C-------AGTC--A--------GGCA--A--C--TT----A--A---ACC-AA--C-------G---AA--------...-AA-TGA----C-------A-G-G-AGTGG------CT------A   3834
H2A.SN.-.ST         A--AC-G-----TGTCC-A---------GCA--A--C-----------A--GACC--AA-C-------GGT-AA-C------...-AA-TGA----C-------AGG---AGTGG------TT------A   3279
H2B.GH.86.D205      A--AC-G--A--AGT---A--C------GC---AC-C-TT--T--A-----GAC------CA----C-----AA----G---...-AG-TGA-C----------A-G---AGTGG------CT------A   3807
H2B.CI.-.EHO        ------------AGT---A---------GC---AC---T---G--------GACC-----TA----------AA-A--G---...-AG-TGA-C----------AGG---A-TGG--T---TTG------   3805
H2G.CI.-.ABT96      A--AC----A---GT-C----Y------GC----C-A--T-----A--C---AC--AAA-CC-G--Y---T-AA-------T...-AR-TGA-CT-G--G----A-G---AGTGG------TTG-----A   3161
H2U.FR.96.12034     ---------A--AGT-C-A---------GCA--AG----T-----A--A--GAC--AA--TC-T------T-AA---AG--G...-AA-TGA----C-------AGG---AGTGG------ATG-----A   3316

MAC.US.-.239        ---------A--AGT---A---------GC---A-----T-----T--A---ACC-AA--TC-C----GGT-AA--------...-AA-TGA-T--------G-A-G-T-AGTGG--T--GATG-----A   3751
Pol                 __K__L__V__G__V__L__N__W__A__A__Q__I__Y__P__G__I__K__G__K__H__L__C__R__L__I__R__G__.__K__M__T__L__T__E__E__V__Q__W__T__E__M__A__E_    p51

SMM.SL.92.SL92B     A--AC-------AGTTC-A---------GCA-----A--T------------AC--AAA-CC-G--C---A-GA-C-----G...-AA-TGA-T--G-------A-G-T-AGTGG------TT------A   3182
SMM.US.-.H9         A--A-----A--AGTGC-A---------GCA--A-----T-----A--A--GACT-AA--TC-T--C-G-T-AA-C------...-AA-TGA-TT---------AGG-T-AGTGG--T--GATG------   3224

STM.US.-.STM        A--AC-G--A---GTC--A--C------GCA--A-----T-----A------ACT-AA--TC-G--C---T-AA-C-----T...-AG-TG-----G--T--G-AGG---AGTGG------ATG------   3398

SAB.SN.-.SAB1C      A--A-----A--A--G--A--------------A------A-------A--GACT-AA--T--G----G---AA--------...G-T-G-C-TT-G-----GA--G-C-A-TGG--------G-----A   3847

TAN.UG.-.TAN1       A--A-----A--AGTG--A--------T-----AT-A--T-----A-----GAC--AAGCCC----C---T-A--AC-----...G-TC---ATT------CT---G-G-A-TGG--G--GC-G------   3651

VER.KE.-.AGM155     ---A--G--A--------A---------GCA--AT-A--T-----AT-G-G-AC--AAA-TA-C-----G--A---------...-AG---AATT--TT---C--GG--GA-TGG--CCC---G-----A   3671
VER.KE.-.9063       A--AC----A-----------C------GC----C-------C---T-A-G-AC--AA--GA----C-GGT-AA-C--G---...-AG---AAT---TT---G-A-G-G-A-TGG--T-----G--G--A   3679
VER.DE.-.AGM3       A-GAC-----------C-A---------GCA---C----------AC-C-G-ACT-AAA-C--G------T-AA-C------...-AA--GAACT--CT----AC-G--A-CTGG-----G--------A   3174
VER.KE.-.TYO1       ---------T------C-A---------GCA--AT-G--T-----TC----GAC---A...A----C--GT-AA---C----GGA-AG---AAT--GTT---GC--G--G-TTGG---CCT--G-----A   3169

COL.CM.-.CGU1       A--A--G--A--AGCC--A------TT---C--AT-A--------A--C-GGAC--A-G-GA--A-----TG-AC--A---T...-AG--GCATT-GTTG--G-A-G-G-AG--T-GT-C---------A   3221

DEN.CD.-.CD1        ----C----A--AGT-------------------T-G---T----A--A--GAC--AAG----------GAG-A--------...GTA----ACT--GG----ACC--TT----C--G--G-G-------   3342

GRV.ET.-.GRI_677    ----G----A--AGTTC-A--------------A-----T-----A------ACC-AA--TACC---GCCA-GT-G-----G...-AA--GAAC--CCT-----A----GT-TGG--------G------   3625

GSN.CM.99.CN166     ---A--G--A--------A-------T-TCA--A--AC----T--T--A-GGAC--AA--G--G--C---TGTA----G---...G-T----GG--------CCAGG--GAG--C--T--G--G---C--   3177
GSN.CM.99.CN71      A--A--G--A-----GC-C-------T-TCG--A--AC-T--T--C--A-GGAC--AA--G-----C-G-TGTA--------...G------GG---------CAGG-GGAG--C--T--G------C-A   3159

DRL.-.-.FAO         ---A-----A--AGTGC-T--------T-----A-----TT-C--A------AC--A-G-GC-C------T-AA----G---...G-----C-C---GAT----A-G--GA-TGG--TAGG--------A   3016

RCM.GA.-.GAB1       ---A-----A--A--G--A--C-----------A------AGT---C-A-GGACT-A-G----G--C--GT-GA-A--G---...G-A------T--GAT---AA-G--GA-A-G---A----------A   2928
RCM.NG.-.NG411      ---A--G--A--------A-----------------A--TT----A--A--GAC--A-G-G-----C-----AA-A--G---...GTT--G---T-GGAT--CAAGG--GA-T-T---AG---------A   2943

MND-2.-.-.5440      ---A-----A------C-T-----------C--A--C--TT-C--A------AC--AAG-GC-C------T-GA-A--G--G...G-A-G-C-C---GATA--A--G-GGA-TGG--TAG---------A   3010
MND-2.CM.98.CM16    A-----G--A------C-T--------------------TT-C--A------AC--AAG-GC-C----G---AA-------G...G-A---C-C---GAT---AA-G--GA-TGG--TAG---------A   3450
MND-2.GA.-.M14      ---AC-G--A--A---C-C--------------A--C--TT-C--A------AC--AAG-GC-C--C---T-GA-C-----G...G-A---C-T---GAT------G--GA-TGG--TAGG--------A   3377

MNE.US.-.MNE027     ---------A--AGT---A---------GC---A-----T-----T--A---ACC-AA--TC-C----GGT-AA--------...-AA-TGA-T--------G-A-G-T-AGTGG--T--GATG------   3219

LST.CD.88.447       ----C----A--AGTC------------GCA--AC----TGAG--A----G-ACT-AAG--C-T------T-AA----G---...GTA-----T---GAT-----TG--A-CTGG-----T-C----TTA   2723
LST.CD.88.485       ----C----A--AGTC------------GCA--AC----TGAG--A----G-ACT-AAG--C-T------T-AA----G--G...GTA-----T---GA------TG--A-CTGG-----T-C----TTA   2723
LST.CD.88.524       ---AC-G--A--AGTT--A---------GCA--AC-G--TGAT--A--C-G-AC--AAG-GC-C-----GT-GA--------...GTA--GC-CT-GGA-C--C--G-GA-TTGG-----G------CTA   2720
LST.KE.-.lho7       ---AC-G-----AGT-C-T---------GC---AT-G--TGAT--T----GGAC--AAG--C-C--C---T-AA-A--G---...GTA---C-CT-GGA----A-C---AACTGG-----G-----CTT-   3807

SUN.GA.98.L14       ---AA-T--A--AGTTA-C--------TTCA--AT-A--TGA----C-C-G-AC--AAG-------------AA-------G...-AT---C--T--G----GAA-G--AAGA-G-----------TAG-   3809

MND-1.GA.-.MNDGB1   ---A--G--A--T-----A--------TGCA---T-A--T--T-----C---AC--AA---C-G--C--G--AA-A------...GGACT-AACA-------GAA-G-CA--A-G------------AGA   3139

MON.CM.99.L1        A-----GA-A--A--GC-T---------GCA--A--C--TT----A--A---ACC-AAA-CC-G--C---AGTA-C-----G...G-ACGGAGC--G-----TAC-G-GGTC--CT----TTT---TC-A   3155
MON.NG.-.NG1        A--A-----A--------A--C------GCG-----C--------A--C--GAC--A---TC----C-R-TGTA-CC-R--G...RTA-----C-----G--CA--G-GGAG---T----CTT---CC-A   1748

MUS.CM.01.1085      A---C-G--A--------A---------GCA--AGCA--------T--C--GAC--A---------C---TG-A-C--G---...GTA---T-T--G--T----AGG-C-AGT-G-----G------C--   3139

DEB.CM.99.CM40      ---------A--AC-G--A-----------C--A-----TT-------A---AC--AA--C-------GGGCAA-C-----G...GT-CCG-G-T-------CCCGG-TA-C--CT-T--------TC-A   3258
DEB.CM.99.CM5       ---AC-G--A--AC-G--A-----------------A---T----A--A--GACC-AA--C--G--C--GGCAA-C-----G...GTTCC--GG--------TAA-G--AGC--TT----G------C-A   3252

SYK.KE.-.KE51       ---AA--A-A--AGTCC-A--------------A--A--T--T--T--C---TGT-AAGC---GA----GTG-A-A-----G...G-A--------T--C--CA-TG--GA---G--------G-----A   3304
SYK.KE.-.SYK173     ---A--GA-A--AGT-C-T-----------C--------TT----A-----GAC--AAG-GC-C-----GTGTA-C------...--T---CA-T-----------C-CA----T-------C---T---   3646
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H1B.FR.83.HXB2      CTAGAACTGGCAGAAAACAGAGAGATTCTAAAAGAACCAGTACATGGAGTGTATTATGACCCATCAAAAGACTTAATAGCAGAAATACAGAAGCAGGGGCAAGGCCAATGGACATATCAAATTTATCAAG   3579
Pol                 _L__E__L__A__E__N__R__E__I__L__K__E__P__V__H__G__V__Y__Y__D__P__S__K__D__L__I__A__E__I__Q__K__Q__G__Q__G__Q__W__T__Y__Q__I__Y__Q__    p51

H1A1.UG.85.U455     T-----T-------G-----G--------------C--T--G--------A---------------------C--G----------------A--A-------A--------------------------   3025
H1B.US.90.WEAU160   -----G--------------G--A--------------G--------------------------------------------GC----------------------------------G----------   3578
H1C.ET.86.ETH2220   T-----T-------G-----G--A--------G-----------------A-T---------------------------T-----------A------A-T-A-----------T----T----C----   2971
H1D.CD.84.84ZR085   T-------------------G-----------G------A-G------------------------------------------T-------A--A--------T-------------------------   3101
H1F1.BE.93.VI850    T-----T-----A----T--G----------G---------------G--A-----------------------------------------A--A--AG-C--G-----------------------GA   2916
H1G.SE.93.SE6165    A-G--GT-------G-----G--A-------G------T-----------C--------------------A------------G----A--A--A----T--A--------------------------   2976
H1H.CF.90.056       T-G---T-------------G--------G-G-------A----------A--------T----------------------------G------A--------------------------------G-   2926
H1J.SE.93.SE7887    T-G----------------A---------------------------G--A---------T--G-------A------------G-G-----A--A----TG-A------------------------G-   2893
H1K.CM.96.MP535     T-----T-A-----G--------------------G-----G-----G--A-----------------------------------------A--A---A-T-A------------------A-------   2775
H101_AE.TH.90.CM240 T----GT-------G-----G------------ACC--T--G--------A------------------------G--------G-------A--A-----G-A--------------------------   3153
H102_AG.NG.-.IBNG   T-----T-------G-----G--A--------------T--------G--A------------A-----------G--------T-------A--A-------A--------------------------   3104
H1N.CM.95.YBF30     T-------A-----------G-----AT----------CC-G--------C------------GG------A---G----------T--A-----A--A-----T--G-----------G--------G-   3173
H1O.BE.87.ANT70     --G---T-A-AG-----------A-GGT-----C-------G-----G--A--C---C-A--TGAT--G--TC--TGG-TTA-T--T--------A--AGGG-AG--------T--C--G--A-----G-   3634
H1O.CM.91.MVP5180   ------T-A-A------------A-AG--------G--------------A-----CC-G--TGAC--------GTGG-TTAGT--T--------T--AG----G--------T--C--GG-A-----G-   3609

CPZ.CD.-.ANT        T-----T-A-A------T-A-C-A------C-GC-GAA-A--G-G---TAC--C---C-G--TGGTCT-CCAC---A----ACC--------A--A---TC---A--------C--------A------A   3018
CPZ.CM.-.CAM3       A-G---T-A-A---G-----R------T---RG--T-----G-----G-----C---------GA---G--A------------N-------A-----AA-TA-T--G-----T----------TC--G-   2990
CPZ.GA.88.GAB2      T----GT-A-A------T--G--A---T-------------G-----CACC--C---------GA------AC-----------G-T--A------AATA-T--G--------T-----G----T---G-   2972
CPZ.GA.-.CPZGAB     T-----T-A--------T--G-----AG---GCAC------------G--A--C-----T---GAC-----GC-T-----------------A-----CA-CT----G-----T-----G--A-T---G-   3640
CPZ.US.85.CPZUS     A-G--GT-A-A------------A--------G--------------G--C------------GA------A---G--------G----A--A--A--AAGGA-T--G--------C-------T-----   3639
CPZ.TZ.-.TAN1       T-G--GT-A-A------T-AGC--------------AAG--T--A----CA--C-----T--TAA-TT-CCTC-GCA-----C---------------------A--G-----------G--A-----G-   3223

H2A.GW.-.ALI        GC------A-AG--G------ATT--CT---GTC-GGA-CA-G-G--GCAC-----CC-AGA-GA---G--G---GA----AC-G-C--A--AG-TCAAG-CAAT------------A----AC-C--G-   3957
H2A.DE.-.BEN        GC---G--A-A--------A-ATT--CT-G-GCC-GGA-CA-G-A---TAT-----CC-AGA-GA------A---GAG---AC---C--A--AAGCCAAGG-CAT-----------CA----AC-C--G-   3964
H2A.SN.-.ST         GCG-----A-A--------A-ATC--CT---GCC-GGA-CA-G-A---TGC-----CC-AGAGGA---G--GC--GA----AC-G-C--A--AG-TCAAG-CAAT--G---------A-G--AC-C--G-   3409
H2B.GH.86.D205      GC---G--ACAG--G--T-A-ATC--CT--G--C-GGA-CA-G-A---TCC--C--CA-GGA-AGGGT-CCGC--GA----AC-G-------AA-CCTAGC-AAT--G--------CA-----C----G-   3937
H2B.CI.-.EHO        GC----T-CCAG-------A-ATC--C---G--C--GAGCAGG-A---TCC-----CA-AGA-GGGGT-CCT---GA----AC-G-G-----AA-TCTAGC-AAT--G--------CA-G---C----G-   3935
H2G.CI.-.ABT96      GC----T--CA--------AGATT--C---R--C-GGARCAGG-A--C-CC-----CA-AGA-GR-G-GCCT--RGA---CACTG-------AA-TTTAG-CAAT--G--------CA--G--C------   3291
H2U.FR.96.12034     GC----T-T-----G--T-AGATT---T-G-GTC-GGA-CA-G-G--G-CT-----CAGGGA-GA-G--A-TC--GA----AC-G-G-TT--AA-TCAAG-TAAT--------C--CA-G--CC----G-   3446

MAC.US.-.239        GC----TAT-AG-----T-A-ATA-----C-GTC-GGA-CA-G-A---TGT-----CC-AGA-GGC--GCCA---GA---CACGG--ATA---AGTCA-G-CAAT--G---T-T---A-----C-C----   3881
Pol                 _A__E__Y__E__E__N__K__I__I__L__S__Q__E__Q__E__G__C__Y__Y__Q__E__G__K__P__L__E__A__T__V__I__K__S__Q__D__N__Q__W__S__Y__K__I__H__Q__    p51

SMM.SL.92.SL92B     GC----T-------G--T---ATT--------TC--GAGCAGG-A---AGA-----CAGAGA-GATG--CCGC--GA----ACGG-T-TA---A-TCAAG-CAAT--G----GT---A-G---C------   3312
SMM.US.-.H9         GC----TAT-A--------AGATA----CC-GTC--GA-CC-G-G---TGT--C---C-GGAGGG---GCCAC--GAG---CC-G--ATA---AGTCA-G-TAAT------T-----A-----C-C----   3354

STM.US.-.STM        GC----TAT--------T-A-ATT-----C-GTC-GGAGCAGG-A--GCAA--C--CCGAGA-GAC--GCCTC--GAG---AC-G--GT---AG-TCA-G-CAAT------T-C---A-G--AC-C----   3528

SAB.SN.-.SAB1C      ------T-A-A------T---C----CT---G-C--AAGCAG--G---CAA-----------TG-TCTTCCT----GG--TA-GG-T-TT--A-T---AG-T---------GG------G--A--C--GC   3977

TAN.UG.-.TAN1       G----GT-CAG-C----TCA------CT--------GAGCA---G----CT--C---------AGT---TCT--G-G---CACT--TACC----T--ATG-T--G------GG-------T-CA-A--G-   3781

VER.KE.-.AGM155     GC---GTAC-A--------AG-----C------AC-GAGCA-G-A--TACT-------CA---GA----CC-C-T-GG----C-G-------ATTA--AG-T--G------T----C---T-CA-G--G-   3801
VER.KE.-.9063       GC---GTAT-----G----A---A---T-G---AC-GA-CA-G-A---ACT-------CA---GG---GCCTC-T-G-----C-G-C-----ATTA-AAG-T--G-------GT-----GT--A-A--G-   3809
VER.DE.-.AGM3       GC----TAT----------A------CT-----ACGGA-CAGG-A--GACC--C--CA-A---GG--G-CC-A-C-G-----C-G-G--A--A-TA-AAGG---T-------GT--C---T-CA-G----   3304
VER.KE.-.TYO1       GCT---TAT--------TGC---------T---AC-GA-CAGG-A---ACC-----CA-A---GG--T-CCTA-T-GG----C-G-------ATT--AAGG---A--G----GT--C---T-CA-A----   3299

COL.CM.-.CGU1       GAG--G--ACA---T----A-C----AA-C------GA---T--G--------C---ATA---CATG-G---A-TTGG-T---C--TTTC-G-TTA---A----A------GGC---GC-G-C-GC---A   3351

DEN.CD.-.CD1        GC---G--TAA----GCACA---A--AT--------AGTA-TTCA---AGT------AGG---GAG---CCT--G--------G--CTCT--ATTA--AG--AAT--G---GG----AC---CA-A--G-   3472

GRV.ET.-.GRI_677    GC----TATAAGA-C--TCA--G---AG-GC-G---A--CA-G-A---ACA--C--------TCTC-----A---------AC-G-T--A-----A--AG----G-----------C---T-CACC----   3755

GSN.CM.99.CN166     A-----T-A--------T--G-----CT-----C--T-TTC-G-G--T-GC---------G--GA---GCCGC-CG-G-TG-----TACCTCC-TA--AG--CAG------GGG--CATGT-CAGC----   3307
GSN.CM.99.CN71      A----GT-A------------------------C--T-CTC-G-G--CAGC--C--C---G--GA---GCCAC-TG-G-T------TACCTCC-TA--AG--CAG------GG---CATGT-CAG---G-   3289

DRL.-.-.FAO         ------TAT-A------T-A-CTA--AA-------G-A-A-G-----G--A------C-G---GA----CC-C---A---CA-G-----A--A-T---TA-T--A------T-------G--AG-A----   3146

RCM.GA.-.GAB1       A-----TAT-A--------AGAT-------------AAGT-G-----G-----------TGA-AAG---CC----G-G---A-C--T------TTA-AAGGT--A--G---T-C--------AG-A--G-   3058
RCM.NG.-.NG411      T-----TAT-A--------A--CTG-C--G--G--GAA-A-------G--T------A-----GA----CCA--------TA--G-T-----ATTA-AAGG---G-------GC--C--G--AG-G--G-   3073

MND-2.-.-.5440      ------TAT-A--------AGCTA--AG-GC-G--GGA---------------C--CC-G---GA----CCT-----G---A-GG-G--A---TTAACA-----A--G----GT--C-----AG-A--G-   3140
MND-2.CM.98.CM16    T-----TAT-A--------A-CTC--AG-GC-G--GGA---G--------A--C---C-A---GAG--GCCT-----G---A-GG-T--A--ATT-ACA-----G-------GT--C-----AG-G--G-   3580
MND-2.GA.-.M14      T-----TAT-A------T-AGTTA--AG-GC-G--GGA------------T------C-G---GG----CCTC-G--G--CA-GG-------A-T-ACA--G--A-------GC-----G--AG-A--G-   3507

MNE.US.-.MNE027     GC----TAT-AG-----T-A-ATA-----C-GTC-GGA-CA-G-A---TGT-----CC-AGA-GGC--GCCA---GAG--CACGG--ATA---A-TCA-G-CAAT--G---T-T---A-G---C-C----   3349

LST.CD.88.447       GA----TAT-A-C-----CA-C----A---------AA-C-G--G----CT--------T--TA-T-----A--GG---T-AG-G-----C--AGTAA-A-G--AATTATT--C-TC--GTGGAGA----   2853
LST.CD.88.485       GA----TAT-A-C-----CA-C----A---------AA-C-G--G----CT-----------TA-T-----A--GG---T-AG-G-----C--A-TAAAA-G--GGTCATT--C-TC--GTGGAGG----   2853
LST.CD.88.524       GA----TAT-AGACC--T-AGACA------------AA------G--G-CT--C-----T---AGT-----AC-TG---T-AGGG----AC--A-CAA-A----GGTTATA--T-TC---TGGAGG----   2850
LST.KE.-.lho7       GA----TAT-GGC-G----A----G-A--T------AAGA-G--G----CC------------GA---G--AC-T--T-TCAGGG-----C-AA-CAAAA-G--GAT-ATT--T-TC--GTGGAGA----   3937

SUN.GA.98.L14       GA----TACCAGAGT--TCAG---G-AT--C-G--GT-----TCA--CAGT--C-----A---GAT-----A-----TTGCAG-G-G--A---GTAAA------AAT--TA--C-T----TGG-TG--G-   3939

MND-1.GA.-.MNDGB1   --G---TAT-A-C----T-A------CT-GGCT---GA-CA-G-A--GTCT--------T--TAAT--G--A---TAT-T-AG-T-T-----AACAACAGG---AG-TATAT---T----TGGA-G----   3269

MON.CM.99.L1        GCT--G--A--G-----T--G--------C--G--GGA-TCCACC--G-GA-----C-----CAACG-GCCA----AG-TG--GT--ACCTCA-TA-CAG--AA-------GGC--CAG-T-C-TC----   3285
MON.NG.-.NG1        GC----T-A--------T--G--A-------GTC---AGTCGAC---G-GA-----C-----CCAGCTC-----G-AG-T---G--TACCTCC-T--YAG----A--G---GGG--CRGGTA--TC--G-   1878

MUS.CM.01.1085      GC----T----------TCAG-----C--TC--C-GA----C--G--G-CA--C---------GA-C-GCCA---G-G--------TGTCTCA-TA--AG-CTCA--G---GG----A-CT-CACC--GA   3269

DEB.CM.99.CM40      GC------TAG---G----AG--A--C--G--GC--GA---GTCA-----T--C---A-AGAGCAGG--CCA------------T--TCC--ATTA---A----A------GG----GTG--CAGA---C   3388
DEB.CM.99.CM5       GC-------AGG--G--T-A---A-C--CC---C-GGA---CTCA--G--A--C--CA-AGA-GATG-GCC-C-----T----G--TTCC--AATA--AAG---A--G---GG----GT----AGA---A   3382

SYK.KE.-.KE51       GC----A----T-----T--------A--C----T-GA-CA-ACA--GTCT------C-G---GA----CCA---GA----C-C--TAGC---TTA--A---CAA--G---GGG--CAT----A-A----   3434
SYK.KE.-.SYK173     GC----T-A-A---G--T---C-A--CT----G---GA-CAGGCA--GTCT-----------TAA----CCT---GA----C-C--CACT--A-TA---TCCCAG------GG---CATG---A-G----   3776
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H1B.FR.83.HXB2      AGCCA...TTTAAAAATCTGAAAACAGGAAAATATGCAAGAATGAGGGGTGCCCACACTAATGATGTAAAACAATTAACAGAGGCAGTGCAAAAAATAACCACAGAAAGCATAGTAATATGGGGAAAGAC   3706
Pol                 E__P__.__F__K__N__L__K__T__G__K__Y__A__R__M__R__G__A__H__T__N__D__V__K__Q__L__T__E__A__V__Q__K__I__T__T__E__S__I__V__I__W__G__K__T    p51

H1A1.UG.85.U455     -----...----------------------------------AA---TC---T-----------------------------A-TG---------G-GT------------------------------T   3152
H1B.US.90.WEAU160   -----...-----------------------G---------G-------------------------------------------------G--------------------------------------   3705
H1C.ET.86.ETH2220   -A---...--C-----------------G--G-T-----A--GAG--AC---------------------G--G-------C--T---------G---G--CTG--------------------------   3098
H1D.CD.84.84ZR085   -A---...-----------------------G-----------------------------------------G------------------------G---T------------G--------------   3228
H1F1.BE.93.VI850    -C---...-----------A-----------G-------A-G-----TCG--------------------------------A-----A-----G---G-TTT---------------------G----G   3043
H1G.SE.93.SE6165    -----...-AC--------------------G-------A--G-G--TC------------------------G--------A-T-------------G-------G-----------------------   3103
H1H.CF.90.056       -----...--------------G----------------A------AAC----------------A----------------A-----------G---T-T--------------------------A-T   3053
H1J.SE.93.SE7887    -----...--------C-----------G----------A--G----A-----------------------------G----A-TG------------G--TTG---GC------------------A--   3020
H1K.CM.96.MP535     -----...CA------------------G--G--------------ATC---------------------G-----------A---------------G--------G-------------------A--   2902
H101_AE.TH.90.CM240 -----...-----------A-----------------C----GAG--TC---T----------------G------------A-TG---------G--G-------------------------------   3280
H102_AG.NG.-.IBNG   -----...---------T-A-------------------A--A----TC---------------------G-------------T----------G--G-T-TG--------------------------   3231
H1N.CM.95.YBF30     --TT-...CA-------T-A-----------G-------A------ATC------T---------A-------G---GTT--A-TG--AAGG---G-GG-A--------T--------T-----------   3300
H1O.BE.87.ANT70     -AGA-...CA---G--C--C--------G------A-T--GCAA-A--CCT-------A------A---G-------G----A-T-A-C--G--GG-GT-TCA----TCT---A-T--C--------ATT   3761
H1O.CM.91.MVP5180   -TGA-...CA---G--C--T-----------------T--GCAA-A--CCT-------A------A---G------GG----A-T---C--G--GG-GT-TCA----GCT-----T--------G--ATT   3736

CPZ.CD.-.ANT        -TGA-...GGA---CTGT-A---G-------------T--GCCT-CA--AA-T-----------G--T-GG------G-T-GA-T-------------GGATT------T-----T--C------G--GT   3145
CPZ.CM.-.CAM3       -A-AG...CA---G--C--A--------C--------T--GCAA--ATCA--A--T--------CA---G-------G------T---A---------G-T--T-----T--------C--------A--   3117
CPZ.GA.88.GAB2      -AA--...GGA-GG-----A-----------------C---CAA--A-CA--T-CT--------CA---G----C--G-T--A-TG----C----G-TT--C-T-----T---A-CC-T-------CTGT   3099
CPZ.GA.-.CPZGAB     -A---...CA---G---T----G-----G--------C---CAA---TCA--A-----A-----CA-C-GG---C-GG-G--A-----A--------TG-T--T--------------T--------A--   3767
CPZ.US.85.CPZUS     -A-GG...CA---G-----A--G--------------C---CAA--ATCA--A--T---------A-C-G---GC--GTT--A-TG------------G-T--T--G-----T--C--T---------GT   3766
CPZ.TZ.-.TAN1       -AGA-...GGG------T-A-------------------A-TCACCA---A-------C-----GA---G-------G---GACTGA-A--G------GG--AT--G------A----T-----T-TTGT   3350

H2A.GW.-.ALI        GA......GAA----T---A---GTG-A---G-------A-----AAAA-A----T--C--C-GG--C-G-TTG---G--C---T---T---------GGA-A----GCAC-G--C--T------CGA-T   4081
H2A.DE.-.BEN        -A......GAG----TC--A---GT------G-------AG--A-AAAA-A----T--C----GG--C-G-TT-C--G--C---T---T--G------GGA-A---GGCAC----C--T------CG--T   4088
H2A.SN.-.ST         GA......GGA----T---A---GT--------------AGG-A-AAAA-A-------C--C-GA--C-G--TCC--G--C-A-T---T---------GGA-A----GCAC----C--T------CGA-T   3533
H2B.GH.86.D205      GA......AA----GTC--A---GT--------------AGG-T-AAAACA-G-----C--C-GG----G--T-C-GG--C-T-T---T--G------GG--A----GC-C----C--C------G---T   4061
H2B.CI.-.EHO        GA......GA-----TC--A---GT--------------AGG-T-AAAACA-T-----C----GA----G--T---GG-TC-T-T---C---------GGA-AG---GCAT-G--C--C------G---T   4059
H2G.CI.-.ABT96      GA......AAC-G--TC--A---GT---T----------AG--A-AAAA-A----T--A----GA----G-TT---GG-TC-T-TG--C-----R---GGA-AG---GCAC----------------ATT   3415
H2U.FR.96.12034     GT......GAC-GG-CAT-A---GT--------T---C-AGG-A-A-AA-A-T--T--A----GA--TCGC-TGC--G--C-T-TG--A--G--G---GGA-A----GC------------------A-T   3570

MAC.US.-.239        -A......GAC----TA------GT--------T-----AG--A-A-AA-A-A--T--C----GA--G-G--T----G--C-T-T-A-A--G------GGA-AG---GCA-----G--C------C--GT   4005
Pol                 E__.__.__D__K__I__L__K__V__G__K__F__A__K__I__K__N__T__H__T__N__G__V__R__L__L__A__H__V__I__Q__K__I__G__K__E__A__I__V__I__W__G__Q__V    p51

SMM.SL.92.SL92B     GT......GAC-GG-T---C--GGT---G--G-T-----A---A-AAAA-A-A--T--A----GAA---GGTT-C-GG-TA-T-T---T-----G---GGA-A------TC----G--------------   3436
SMM.US.-.H9         --......GAC----TA--A---GT---C----T-----AG--T-AAAA-A-A--T--A----GA--C-GCTT----G--C-T-T------G------GGA-A----GCA---A----T------C--GT   3478

STM.US.-.STM        -A......GAC----TAT-----GT---C--G-T-----A---A-AAAACA-A--T--A----GA--T-G-TT---GG--C-T-TGA-T--G--G---GGG-A----GCA-----G--C------C---T   3652

SAB.SN.-.SAB1C      CAGA-...AA-----TA-----GGTT--C----------A---C-AAACA--A-----C-----AT---G-ATG---G---GCCT---A--G--G---GGA-AG-----------C--C------C---T   4104

TAN.UG.-.TAN1       --......GGA---GTA--A---------------A---AG-GC-AAAA-A-T--T--A-----GT-T-G-GT---GG---GAATG--C----GGG-GTG--AG---GCG--CACCT-T--------ATT   3905

VER.KE.-.AGM155     -A......GGA----TCT-A--GGT---G--G-TC--C-A-CA--AA-C-A-T-----C-----GT-GCGTGT-C--G---GA-T---A--G------GGG-A---GGC-C-------T------C-ATT   3925
VER.KE.-.9063       -A......GGA----TCT-----GT------G-------A-CAA-A-AACA----T--A-----AC-TCGCAC---GG-C-GCCT---A--------CTGT-A---GGCAC-G--C--T------G-ACT   3933
VER.DE.-.AGM3       --......GGAC--GTAT-A---GT---T-----CA---AGCA--AAAACA-T--T--C-----GT-CCGTGT---GG---GATT---A------C-TTGT-A----TCTT----T---------G--TT   3428
VER.KE.-.TYO1       -A......GGAC--GTCT-----GT---------CA-C-AGCAA-A-AACA----T--A-----AC-TCGCAC----G-T-GTTT------G--G--TTG--A----GCTC----T--T-----G-TATT   3423

COL.CM.-.CGU1       -A......CA-GG--CG--A-G--G-------C--AAC-C-GGC-AAAA-CAG---TT----AG-A-GC-GG-G---G-TTCA-TTA-A-----G---GGT-GG---GC------C-CC---------GT   3475

DEN.CD.-.CD1        -A......AAAC-TCTA--C--------C-----CCAT-AGGAC-AA--AAG---TTA---CCCATATC--------G-CA-A-TGA--GC-------GGA-G----GC-T-------C-----C-GACT   3596

GRV.ET.-.GRI_677    -A......GGGGC-GTAT-A--GGTG----G------C-AGCAA--A-AAA-T--T---------C---GGACTC--G--C-CCTT--C--------CTGT-AG---GCAC-TACC--T-------GACT   3879

GSN.CM.99.CN166     -AGGC......--G-TGT-A---T---CC----TC----AG-CC--AAA---A----TA--CTCCTATC-G-----TG----T--TT--ACC---G--GGT-GG--G--TCAG--T-CC---------GT   3431
GSN.CM.99.CN71      -CAGC......--G-TG--A-G-T----C----T-----A--CC--AAC---A--T-TA--CTC-TATC-G-----GG----T--TA--ACC---G--GGT-GG-----TCAG--T-CT--------AGT   3413

DRL.-.-.FAO         -TGAT...AAC--GCCA--A-----------------T-AGG-A-A-AA-AGT-----C------A-G-G-ATG---G---GACT---A-----G---G-A-A---GGCAC-G-----C-------G-TT   3273

RCM.GA.-.GAB1       --T--...GGA---CCA-----------C--------T-AGCA--AAACA--A-----C-----AA-T-G-ATGC-GG---G-TT---A--------TG-A-A----GC------T--T-------G-CT   3185
RCM.NG.-.NG411      GAGAC...-CA---CC---A--G-----G--G-------A-CAA-A-ACA--A--T--A-----AA-T-G-ATGC-GG---GCTT---A--G------TG--A----GCT--------T---------CT   3200

MND-2.-.-.5440      -AGAC...AAC---CC---C--GGT------G-----C--G-CA-A-AA---------A-----AT-G-GGGT-C-TG---G-TTG--A-----GG--G-T-AG--GT-TC-------C---------CT   3267
MND-2.CM.98.CM16    --GAT...AA---GCCG-----GGT---G--------C----CA-A-AA---T--T--A-----GC-T-G-GTGC-TG---GACT---A--G--G--TG-A-A----GCTT----G--C--------ACT   3707
MND-2.GA.-.M14      -AGAG...AA---GCC---T--GGT---G--G-----T--G-CA-AACA---------A-----GT---GGGTGC-TG---GATT---A---------G---A---GT-------G--T------G-ATT   3634

MNE.US.-.MNE027     -A......GAC----TA------GT--------T-----AG--A-AAAA-A-A--T--C----GA--T-G--T----G--C-T-T-A-A--G------GGA-AG---GCA-----G--C------C--GT   3473

LST.CD.88.447       GA......AA-TCT-T-----G-G------GG---CA----CAA-AATCA--T-----A---CCCC--C--A----GG----------A---------GGA-A---G--T-----C--T-----TC-TGT   2977
LST.CD.88.485       GA......AA-TCT-T-----G-G------GG---CA---GCAA-AA-CA--T-----A---CCCC--C--A-G--GG----------A---------GGA-A---G--T-----C--T-----TC-TGT   2977
LST.CD.88.524       GA......AA-GCC-T---A-G-G------G----CA----CAA-A-A----T----TG---CCCC-TC-G------G----A--T--A--G------GGA-A------------C--T-----TTTTGT   2974
LST.KE.-.lho7       GA......AA---C-TCT-A-G-G-T--G-GG---CA----CA--A--CA--A-----A---CCCC--C-GA-----GT---A--TA-T--G--G---GGA-A------------C--C-----CTTTGT   4061

SUN.GA.98.L14       GA......AAAC--GTAT-A-GGGT-----G----CA--AG-GAG---CA--A--TGAG---CC-TGTC----G---G---CT--CC-A-----G---GGA-G------------T---------TTTGT   4063

MND-1.GA.-.MNDGB1   GA......AA---GGT-T-A-G-G----G-------GG-A-CA--AAACA--A--T-G------CC-C-TGA----GG---GT--TAC---G--GG--GGA-G------T--------C-----TTTTGT   3393

MON.CM.99.L1        -A......AAATC-GTAT----G----------T---C-A---T--AA--A-----T-C---ACCTATC-G--G---G----T--GC-AGCC---T-GGGA-A---GGC------C-C-------CGACT   3409
MON.NG.-.NG1        -A......RA--GGGT---A--G-----C----TC----AG--T-AAAA-------T-C--CACATACC-G-----GG----T--T--AACC---C--GGG-AG--GGC-T-G--C--T---------CT   2002

MUS.CM.01.1085      GC......AAGGGGGTAT-A-GG----------T---C-A-G-A---TCA-TA---------AGCTATC-G-----GG----C---A--GCC------GGA-G-------C----C--T-----G---C-   3393

DEB.CM.99.CM40      CT......AAGGG--TAT-A--G----------TCT-T---GAT-AA--A--T---TA-------T-CC-T------G-TA----TA--T-T------GGA--------------TT-T-------GA-T   3512
DEB.CM.99.CM5       CA......AAGGG-TTG--A--------G----TCT---AGGAC-A---AA-T--TTA------CT-TC-T---C--G-TA-----A--T-T------GG------G--T-----CTAT--------AGT   3506

SYK.KE.-.KE51       G----CAAGAA---CC-----TC---------ACA-G--A-GCATAT-CGA----TCAC------TACC-GGC---GG-TC--CTGA--A-T------GGA-T-C--GC-C--TGG--T--------A-T   3564
SYK.KE.-.SYK173     ---A-AAAGGCCC-CCC--A-T---------GACA----A--CCTTT-CA--A--T-G------CTATC--TCTC-TG-TC-ATTGT-AA-T------GGG-TCC--TCAC--TGGTAT---------GT   3906
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H1B.FR.83.HXB2      T...CCTAAATTTAAACTGCCCATACAAAAGGAAACATGGGAAACATGGTGGACAGAGTATTGGCAAGCCACCTGGATTCCTGAGTGGGAGTTTGTTAATACCCCTCCCTTAGTGAAATTATGGTACCAG   3833
Pol                 __.__P__K__F__K__L__P__I__Q__K__E__T__W__E__T__W__W__T__E__Y__W__Q__A__T__W__I__P__E__W__E__F__V__N__T__P__P__L__V__K__L__W__Y__Q_    p51

H1A1.UG.85.U455     C...----------G---A------------------------G---------TG-----------G--T--------------A-----------C------------C----A---------------   3279
H1B.US.90.WEAU160   -...--------------A-----------A-----------------------------------------------------------------C-----------------------------T---   3832
H1C.ET.86.ETH2220   -...----------G-T-A-----C--G--A------------G-------------C--------------------------A------------------------C----A---------------   3225
H1D.CD.84.84ZR085   -...----------G---A----------------------------------T---C--------------------------------A-----C-----------T-----A---------------   3355
H1F1.BE.93.VI850    ATCT-----G--------A-------TG--A--G--------T--------------T--------------------------A-----------C--------C--TC--------C-----------   3173
H1G.SE.93.SE6165    -...--C-----------A-------G---A-------------T------------C--------G-----------------------------C-----------TC----A--G--------T-G-   3230
H1H.CF.90.056       -...----------G---A--T--------A-----------G--C--------------------------A-----------A--------------C-------ATC----A-----------T---   3180
H1J.SE.93.SE7887    -...----------G---A----------GA-----------G--------------C--C-----G-----------------------------C--------C--TC----A--G-----------A   3147
H1K.CM.96.MP535     -...----------G---A-----------A-----------G--------------A--------------------C-----A-----------C-----T------C----A---C-----------   3029
H101_AE.TH.90.CM240 C...----------G---A----------GA----------------------TG-----------G--T--------------A-----------------------TC----A--------------A   3407
H102_AG.NG.-.IBNG   C...----------G---A----------GA--G-------------------TG-----------G--T--------------A-----------C-----------TC----A---------------   3358
H1N.CM.95.YBF30     -...----------G-T-A--AG-----------GTG-----GG----------C--TC----------A--T-----------------A-----C--C--T------C-T--A-----------T---   3427
H1O.BE.87.ANT70     G...-----------G-----AG-CACT-GA-----T---------------G-G--C-----------------------A--A-----A-----C-GC--A--C--A--GA-C------------AG-   3888
H1O.CM.91.MVP5180   A...--------C-GG-----AG-TACT-GA-----T--------T------G----A--------G-----------------A-----A-----C-GC--A--C--A--GA-C---------------   3863

CPZ.CD.-.ANT        A...--A------C--T-A------ACT-G------T-----TG-C------T----C--------G-----------A--A--A-----------------A--C--A---A-T-G-C-C-----TA-T   3272
CPZ.CM.-.CAM3       A...--A-----C-G-T-A--TG-T--------GGTC--------C------T-------------------------C--A--C-----N--C--G------------C-T--A--------------A   3244
CPZ.GA.88.GAB2      -...-----------GT-A--AG-G----G----GT-------G-C-----------T--------------------C-----A-----A--C--C-GA-----A---C-T--A--G--------T--A   3226
CPZ.GA.-.CPZGAB     A...----------GGT-A--AG----G--A----GT------G--------G----A--C-----G--A--------C-----A-----A---A-C--------A--------C------------AGT   3894
CPZ.US.85.CPZUS     A...--A---------T---TAG-G--G------GTC---------------T----A--------G--------------A--T-----A-----C------------C-C--A---C-T-----TA--   3893
CPZ.TZ.-.TAN1       G...---------TT-T-A--TG--TCC--A--G------AGCCAG--------T--T--C-------TT------G-A-----------A---A----C-----A--AC--A-C-GGC--------A-T   3477

H2A.GW.-.ALI        A...--A-G----C-C--A--AG--G---GA-----C------CAG------GAT--C--C-------TG--A-----C--A--C-----C-----ATC------A--AC-G--C-GGC--GCA-TTA-C   4208
H2A.DE.-.BEN        A...--A------C-C-----AG-GG-G-GA--G--C-----GCAG------GATA-C--C-------TG--A-----C--A--------C-----ATC------A--AC-G--C-GG---ACA-TTA-C   4215
H2A.SN.-.ST         A...--A------C-C--A--AG--G---GA--T--C------CAG------GATA-C--C-------TG--A-----C--A--C-----C--CA-ATC------G--AC-G--C-G----GTA-TTA-C   3660
H2B.GH.86.D205      A...--AGTG--CC-T-----AG--G---GA--G--------CCAG-----------T--C-------TA--------C--A--------C-----CTCG-----A--A---A-A-G-C--GCC---A-C   4188
H2B.CI.-.EHO        A...--A-TG--CC-T--A--AG--G---GA--G--------TCAG-----------T--C-------TA--------C--A--A-----T-----CTCA-----A--A---A-A-GG---GCC--TA-C   4186
H2G.CI.-.ABT96      A...--CTTC---C-T-----AG--G---G---C--C------CA------------C----------TA--T-----C--A--T-----C-----GTC---A--G-ATC----A-GG---GTC---A-C   3542
H2U.FR.96.12034     -...--A-TG--CC-T-----AG--G---GA--GGTC------CA---------T--C--------G-T-------G-C-TA--C-----T-----ATCC--A--A---C-G----G-C-GGCA--TA-T   3697

MAC.US.-.239        C...--A-----CC-CT-A--AG-TG-G-----TGT-------CAG-----------C--------G-TA--------A--G--A-----T---A-CTCA--A--A--GC----A-G----GTC-T-A-T   4132
Pol                 __.__P__K__F__H__L__P__V__E__K__D__V__W__E__Q__W__W__T__D__Y__W__Q__V__T__W__I__P__E__W__D__F__I__S__T__P__P__L__V__R__L__V__F__N_    p51

SMM.SL.92.SL92B     A...--ATTT---C-C--T--AG--G---G---GGTT-----TCA------------T-----------T--T--------A--------C--CA-CTCC--A--A--G---A-C-GG---GT--TTA-T   3563
SMM.US.-.H9         G...--A-G----C-TT----AG--G-G-RA----TT------CA------------T----------TA--------A--A--A-----C-----GTCA--A-----------C-G-C--GTT-T-A-C   3605

STM.US.-.STM        C...--A-----CC-CT----AG--G-G-GA--GGTC------CA-------G----T--------G-TA--A-----A--A--A-----T-----ATCC--A-----T-----A-G----GTC-TTA-T   3779

SAB.SN.-.SAB1C      A...----TTA-GG-------AG--G---GA--GCTC------CA-------T-T--C--------G-T---------C--G--A-----AA-G--C-G---T----AA--GA-T-G---G------A-A   4231

TAN.UG.-.TAN1       A...--C-TCA-GG--G-A--AG--G---GA---GT-------CA--------GT--C----------T---A---C-A--A---ATA--A--CA-CTCC--A--G------A-C-----------TA-C   4032

VER.KE.-.AGM155     A...--C-CT---G----C--AG-GG-G-G---C---------CA-------G----C----------T--GT-----A--C--A-----C-----C-G-GTT--G--------A-CT--G-----TACA   4052
VER.KE.-.9063       A...--A-TT---G----C--AG--G---G----GT-------CA-------G----C--C-------TG-G------------A-----A-----G-G-GTA--A--TC----------G------ACT   4060
VER.DE.-.AGM3       G...--AGTCC--G----C--A---G-G-G----GT-------CA-------G-T--T--C-----G-TA-GT--------A--C-----A-----C-G------A---C----A-----------TACC   3555
VER.KE.-.TYO1       A...--AGTTC-AG----C--G---G---GA--GGT------GCA-------G-G--T--C-----G-TA-G---------C--A-----T-----C-GC-----A--T--GC-C---C--------ACA   3550

COL.CM.-.CGU1       G...--C---A-G---G-C--AGC-A-G-GA--GGAT------CAG-------GT--C---------AGTG-T-----C--A---ATA--------CTCAT--T--TATG----A------GTA-GGA-C   3602

DEN.CD.-.CD1        -...----CT--C-G---C--AG--AGC----T-GAT-----TG--------T----A----------TT-AT-----A-----C-----AA-G--ATCA--T--A---C-TC-A-G-AAT-TT--TA-T   3723

GRV.ET.-.GRI_677    -...--ACG-G-AC----C--AG--G-C---A----------T-TG------CAG--C----------TAT-------A--A--A-------------GC--A--A-T-C----A---C-G-----TTCC   4006

GSN.CM.99.CN166     ACCAGAC-------GGA-C--AG--GTC------CA------TG---------TGA-T--------G--A--A-----A--CACCATA--AGCAA-AC-C--A--A-A-C--C---G-CA-------ACC   3561
GSN.CM.99.CN71      ACCTGAC-----C-GGA-C--AG--GTC-----GCA------T--G-------TGA-C--------G--A--A--------CACCATA--AGCA--AC-C--A--A-AT--GT---G-CAG------ACC   3543

DRL.-.-.FAO         G...--C-TT--CT-CT-A--AG--G---G----GTT------CA-------CAG-----C-----G-TA--A-----C-----T-----A---A-ATCA--A--C-ATC-CA-C--G--------TA-C   3400

RCM.GA.-.GAB1       G...--A-C---C-G------A---G-G-GA--GGT------CTA----C--T-CC-A--C-----G-TT--------A--A--T-----A-------GC--A--A--TC-TA-T-G-C-CG-----A-C   3312
RCM.NG.-.NG411      -...--A------G-G-----A---G---GA---GT-------CAG------T-G--T--C-----G-TTT-------------A-----A-------G---T--A--AC--A-A-GGC--------A-T   3327

MND-2.-.-.5440      A...--G-----CT-T--C--GT--G-G-G---GGT------CCA-------CAT--C----------TA--A-----C--A--------C--CA--TCA--A--A--A---A-A-GG---------A-C   3394
MND-2.CM.98.CM16    C...-----G---T-T-----A---G---GA---GTC-----CCAG------C----A--------------A--------C--A-----A-----ATCC--T--A-A-C-TA-CGGG--G-----TA-C   3834
MND-2.GA.-.M14      G...--A-----CT-T--C---C-GG-G-G----GT------TCAG------CAT--T--------G--A--A-----C--A--A-----A--CA-CTCA--A--A--AC--A-A-GG--G-----TA-C   3761

MNE.US.-.MNE027     C...--A-----CC-CT-A--AG-CG-G-----TGT-------CAG-----------C--------G-TA--------A--A--A-----T---A-CTCA--G--G--AC----A-G----GTC-T-A-T   3600

LST.CD.88.447       G...--C--GA--C-GG-A--GG--AC--GA---GTG-----TCA--------GT--TC-------G-T---------A-----A-T---A---A-CTCA-----A-AG----AAC-GGA------TAGC   3104
LST.CD.88.485       G...-----GA-CC-GG-A--AG--AC--GA---GTG-----TCA--------GT--TC-------G-T---------A-----A-T-------A-CTCA-----A-AG----AAC-GGA------TAGC   3104
LST.CD.88.524       A...--A--GA-AC--G-A--TG-CACT-GA-------------AT-------T-A-C-T--------TA--T-----A--A--C-TA--A--CA-CTCC--A----AA----AAC-GGA------TAGC   3101
LST.KE.-.lho7       G...--A---A--C--G-C--AG-GACT-GA---GTC-----GCAC-------GC--CC-C-----G-TT--A--------A--C-TA--A--CA--TC------G-AA----AAC--GAG------ATT   4188

SUN.GA.98.L14       G...--A--GA-AC-GG-A----------GA--G-T----AGTCAG------G----C--C-----GTGT--A-----C-------TA--A-----C-GC--T---AAG--G-A-C--GAG-----TACT   4190

MND-1.GA.-.MNDGB1   A...--A---A-GC-GA-A----CTAC--G---G-T-------GAT------CAT-----------GTGT--A-----A--A--AGTA--A---A-C-GC--A---ATG----AA-GGGA------TAGC   3520

MON.CM.99.L1        -...--C-TT---CGC--A--AG-GGTG--A--GCA------CG--------G----TA--------AT--AT---G-A--A--CATA---GCG--GT--T----A-A-C-GC-C-G-CAG-----TACT   3536
MON.NG.-.NG1        A...--A-T-----G-T-A--AG--A-C--A---CAG-----C---------G-C--CA---------T---T-----A--A---ATA---CCA--AC-CT-T--A-A-C-GC-T-G-CA-------ACC   2129

MUS.CM.01.1085      CCCTGAC--GG-C-G-A-C--AG-GATC--A---CAG-----CCAG-------T--CAC-C-----G-T-T-G-----A---ACCATA--AGCA--GC-----A-C-A-C-GT-A---CAG----T-ACA   3523

DEB.CM.99.CM40      A...--AC-G--C-GG--C--AG-GGT---A---GA------C-AT------CATA-TC-C---------G-------C--A--C------GCAA-AC-------A-ATC-G--C--GC-C-----TG--   3639
DEB.CM.99.CM5       -...--C-------GGT----AG--GT-------GA------T-AC------CATA-CC-C-----G-----T-----C-----C------GCG--GC-------A-AAC----C-GGC-------TG--   3633

SYK.KE.-.KE51       C...---G----CC-C--C--AG--A---G----GA--------A------------TC-C--------A--A---T-G--A--AGTAA-A-G---GC-C-----CATA-----T-G--GG-AT---A-T   3691
SYK.KE.-.SYK173     A...--A-C---CC-T--C--AG--A---GA--GGA--------A------------C--------------A---G-A--A--AGTCA-A--CA-A-G------G--A--G--T-GG-GG-AC--TA-C   4033
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                                            Pol p51 RT \/ Pol p15 RNAse
H1B.FR.83.HXB2      TTAGAGAAAGAACCCATAGTAGGAGCAGAAACCTTCTATGTAGATGGGGCAGCTAACAGGGAGACTAAATTAGGAAAAGCAGGATATGTTACTAATAGAGGAAGACAAAAAGTTGTCACCCTAACTGACA   3963
Pol                 _L__E__K__E__P__I__V__G__A__E__T__F__Y__V__D__G__A__A__N__R__E__T__K__L__G__K__A__G__Y__V__T__N__R__G__R__Q__K__V__V__T__L__T__D__    p15

H1A1.UG.85.U455     -----------C-------C---------G--A-----------------------T-----A-----GC-------------G-----C---G-C--------------G-----TT----------G-   3409
H1B.US.90.WEAU160   --------------------------------T-------------------------A------------------------------------C-------------G-------T------------   3962
H1C.ET.86.ETH2220   C------------------C-----T------T--------------A--------T-----A------A-------------G---------G----------G--G---A----TT-T--------A-   3355
H1D.CD.84.84ZR085   --------G---------A-------------T-----------------------T-AA---------------------------------G-C-----------G---------C--T-T-------   3485
H1F1.BE.93.VI850    -----A-C---G-------C---------C---------------------T----T--A-----C---AA----------------------G---A-----A-------------T-------G--G-   3303
H1G.SE.93.SE6165    -----A-C----------CC------------T-A---------------------T--------A-----------G---------------G-C-A-----AG------A--A-T-----------A-   3360
H1H.CF.90.056       -----A-C---G-------C------------T-A----A----------------T-----A--------------------------C---G---------AG------------T-------G--A-   3310
H1J.SE.93.SE7887    -----A--G---------A-G-----------T------------------T-----------------AC------G-----G---------G-C-A---------G-----A--T-------------   3277
H1K.CM.96.MP535     -----A-C---------------G--------T-----C---------------C-T-----A------AAG----G----------------G-C--------------G------T--A-------A-   3159
H101_AE.TH.90.CM240 -----A-----C-----------------G--T----------------------GT-----------GC-------------G-----C---G-C--------------G--A--TT----------G-   3537
H102_AG.NG.-.IBNG   -----A-----C--------------------T--------------A--------T--A--------GA-------------G-----C---G-C--------------G-----TT----------G-   3488
H1N.CM.95.YBF30     -----A-C---G--A--CAGT--G--------T--------------A--------T-----A--A-----G-----------T-T---G--AG----G--------G-----G---T-TA-TG-A----   3557
H1O.BE.87.ANT70     C----A-GT-----T--TA-G--G----------AT-----------A--------T--A-----A---C-------G--------------AG-ACA---G-A---G--GA-AA-A-AAT--GA---G-   4018
H1O.CM.91.MVP5180   -----A-C------T--T-----G-----------T-----------A--------T---A-T--A---C-------G--G-----------AG-ACA-----A---G--CA-AA-A-AGT--GAA--G-   3993

CPZ.CD.-.ANT        C--TT-GC---C--T--TCC--AG--T--------T-----T--------------T--AA-CT--C----G--G--G-----C-----G--AG-C---------AGT-GG--AAAACA----CAAA-G-   3402
CPZ.CM.-.CAM3       --G--A-C----------CC------------G--------G-----------------A-----A--GAA------------C--C--C---G-------C-----G---A-A--A-A-T--GAAA-T-   3374
CPZ.GA.88.GAB2      --G--A--------T---CA--------------AT-----T-----------C--T--------A-G-AG--------------------T-----AT----A---G--G--CA-TT--T-GGAA--G-   3356
CPZ.GA.-.CPZGAB     -------C------T---CC-ACCA----T--T-AT-----------A-----A--T-----A--A---ACT--G--------------A--AG-C-A---G-A-------A-CA-T-G-T--GAAA-T-   4024
CPZ.US.85.CPZUS     -------C---GG------AG--G--------A--T-----G-----A-----CC-AC-A--A--C--GAA------G---------------G----G--T---------A--A-A--TT--GAAA-T-   4023
CPZ.TZ.-.TAN1       C-GTT-TCT--C-----CCC--A------------T-----------------A-----A--C-G----AAG----G------------A--A--C-----C---T-C-GGTCAAAGGA-T--GAGA---   3607

H2A.GW.-.ALI        C---TA-----T--T---C----C-----G--------CAC---C---C-CTG---T---C-AT-A---GA----------------A-A--AG-------G---G-C--G--GAAGGTA---GAAC-A-   4338
H2A.DE.-.BEN        C---TAGG---T--T---CC---C-----G--------CAC------AT--TGC--T--AC--T-A---GAG-----------------A--AG---------A-G-C-----AAAAGTAT--GAAC-A-   4345
H2A.SN.-.ST         C-G-T------T------C----C--------------CAC------AT-CTGC--T-A-C-AT-A-G-GA---------------CA-A--AG-----------G-C--G--GAGGCTAT--GAGC-A-   3790
H2B.GH.86.D205      C---TC-----C---C---A---GAG--------A---CAC-------T-CTGC--T--AACCT-A--GGA------------------C---G-C--G----A-G-T--G---AAAGTGT--GAAC-G-   4318
H2B.CI.-.EHO        C-G-TC-----C---C---A-----T------T-A---CAC------AT-CTG-----AA-CCT-A---GA---G--------------C--AG-C--G----AGG-T------AAAC-AT--GAAC-A-   4316
H2G.CI.-.ABT96      C---TC--------TC---AGCAGA----G----AT---AC---C---T-CTGC--T-AAACCT-C--GGAR-----------C--C--C--AG-C-------A-G-C--G--AAARGT-T--GAGC-G-   3672
H2U.FR.96.12034     C---TA--------AT--C--...-A---G--A-AT---AC------CT-TTG--------CTT-A---CAG--G--------C-----G--AG---------A-G-C-G---AAAAC-TT--GAAC-G-   3824

MAC.US.-.239        C---T---G--C--T----AG----A--------AT---AC------AT--TG---T-AAC--T-A---GA---G------------A-C--AG----G--C-A-G-C-----AAAAGTGT--GAAC-G-   4262
Pol                 _L__V__K__D__P__I__E__G__E__E__T__Y__Y__G__D__G__S__G__N__K__Q__S__K__E__G__K__A__G__Y__I__T__D__R__G__K__D__K__V__K__V__L__E__Q__    p15

SMM.SL.92.SL92B     ----TA-----T--A----A-AAG-AG---GTA-AT--CA-T-----CT-CTGC--T--AA-C-G----GA---G--------------C--AG-C--G----A-G----G--CC-GC-AT--GAAC-GG   3693
SMM.US.-.H9         C---TA-----G--T---CAG-----------A--T---------A-AT-CTG---T---C--T-A-G-GA------------C-----G--AG-------C---GGC--GACAAAACTG--GGAAC-G-   3735

STM.US.-.STM        ----TA---------T-G-A----A-------A--T-----G-----CT--TG-------C-AT-----GA---G--------C--CA-A---G---------A-A-C-----AAAAG-TT--GAAC-G-   3909

SAB.SN.-.SAB1C      ----TA-----T-----CCC-----A--C-GT--AT--------------------T--AA-TT-C---GA---------------CT-A--AG-------GGAT-----G--G--AG-AT--GAGA-T-   4361

TAN.UG.-.TAN1       --G-TA-----T------CC-AA----A-GGTG-AT---TGC---------TGC--T--AA-TT-C-----------G-----C-TCC-A-----C-C----GA-TC-C-G--CA-AGAAT--GAG--T-   4162

VER.KE.-.AGM155     C-GACT--G--------CCCG----AG--TGT--A------------A--CTG---T--AC--T-G---GAG-----------C--CA-A--CC-ACA---C-A-----G---ACAACAG---GAAA---   4182
VER.KE.-.9063       C-GACC--G-----T---CC-----AG--TGTA-AT--------------CTG---T--AA-CT-A---GA---------------CA----AC-ATAT----A---G-G---A-AG-AAT--GAGC-G-   4190
VER.DE.-.AGM3       C-GACA------------CC-AAG-A---TGT--A------G-----A--TTG---T--AA-TT-A-GGGA----------------A-C--AC-ATAT--G-A-----GG--G-AA-AAT--GAAA-T-   3685
VER.KE.-.TYO1       ---ACA------------CCCAAG-AG--CGTT-A-------...--A---TGC-----AA-TT-A---GA---------------CA-CT-AC-ATAC----A---G-G---A-AA--AT--GAAA---   3677

COL.CM.-.CGU1       --G-TTTT---G--TC-GAAG-AG---CC---T-AT-GGAC------A-G-TGCTC----A-ATTAGG-GCG-----G-------GGA-A-A-TCA-A----GA-G--G----A----AT--TCA---AG   3732

DEN.CD.-.CD1        --G-TATC---G-------ACAA---GCCC----AT---AC------A-----A--T--AC--------CA-----G------------GG-C-CC-AT--C-AG-----G--A--A---T-GGAA--A-   3853

GRV.ET.-.GRI_677    ----TA--------A--CAA-----A---TGTT-AT-----G-----------ATC--AA-T---C--------T--G---------C-GT-AG-G-------A-AGT-G-A--AGGGAAT--GAAA---   4136

GSN.CM.99.CN166     C---TCTCG------C---A--AT----TT--T-AT-----------A-----A--T---ACCT-C---C----------T--T-----G--C----C-----A---T-GG-CCA-AGAAT--GAA--A-   3691
GSN.CM.99.CN71      C---TCTCG------C---A-AAT----TC----AT--------C--------A--T---ACCT----------------T--C-----G--C----C-----A-T-T-G--CCA-AGAA---GAA-GA-   3673

DRL.-.-.FAO         --GCT--GT--C--A---CC---G-A----GTT-AT-----G-----A-----------A-TT-G----GA---------T--C--------CTCC--G----A-G-------AA-AG--A--GAA--A-   3530

RCM.GA.-.GAB1       C---TT--G--T------CC-----AG---GT--A------G-----------------AA-T-G----A-------G--G-----------A----------A-G----G--AAAAGAAT--GAA--A-   3442
RCM.NG.-.NG411      C---TA--G--T--T---CC-----A----GT--AT-----------------A--T---A-T-G---G--G-----G-----------A--AG----G----A-G----G--AAAAGAAT--GAAA-T-   3457

MND-2.-.-.5440      C-GCTA-----C--A---CC---G-A---TGTA-AT-----------------A-----AA-CT-C--GGA---C--G-----C---TA---CTC------T-A-AGC--G--A--AG--T-GGAA--A-   3524
MND-2.CM.98.CM16    C-GTT--G------TG-GCC-----A---TGTG-AT-----G-----A-----------AA-CT-C---GA---G--------------A--AGC----AAT-A-TCC-G---AA-AG-----GAGA-T-   3964
MND-2.GA.-.M14      C-GTTA--------A---CC---G-AG--TGT--AT-----G-----------A--T--AA-CT----GGA---G-----------CTA---AGC---G----A-AGT-----AA-AG--T--GAAA---   3891

MNE.US.-.MNE027     C---T---G--C--T----AG----A--------AT------------T--TG---T-AAC--T-A---GA---G------------A-C--AG----G--C-A-G-C-----GAGAGT-T--GAAC-G-   3730

LST.CD.88.447       -----AGC------T----A---G-T---T----AT-----------A--T--AG-A-AA-TAGGG---AC------G-----T-----C--AC-ATC-----AGG-G------AAAGAAT----A----   3234
LST.CD.88.485       -----AGC-----------A---G-T---T----AT-----------A--T--AG-A-AA-TAGGG---AC------------T-----C--AC-ATC-----AGG-G------AAAGAAT----A--T-   3234
LST.CD.88.524       --G--AGC-----------A---TA----T----A------G-----A--T--AG-A--A-TAGG----AC------------G---A-A---C-ATC-----A-G-G---A-AAAAGAAT--CAA--T-   3231
LST.KE.-.lho7       -GG---GC----------A----G-T---C----A------------A-----AG-A-A--TAGGA---AC----------------A-A--AC-ATC---G-A-G-G-----AAAGGAGT---------   4318

SUN.GA.98.L14       C---CC-C------AG-GCC----...--C----A------G-----A------G-A-A-CTAGAA--GAG---G------------A-A--CC-GG--------TCC-G----AAG-AAT-GGAAA---   4317

MND-1.GA.-.MNDGB1   --GTCCCC------TC---AG--G-T------A-AT-----T-----A--------------C-G----A-G---------------A----AG-------TTTT----GG--A-AAGAATATCTAA-T-   3650

MON.CM.99.L1        C-G-TAC----C-------A---G--TCC---A-A---C--G--------C--C--T---ACAT-A--GGA---G--------T-----A--C--CTTT--GGC-AG---G-CC-----AT--GAAC-G-   3666
MON.NG.-.NG1        ----T-C--R-T-----T-A-CAC--TCCC----A---------------G--------A-CAT-A---GA---G--G-----------C--C-G--C---CCA-AG---G--AA-TC-AT--GAGC-G-   2259

MUS.CM.01.1085      --G-TACC------AT--AA--A---TCCC--A-AT-----G-----A-----A--T----TAT-C-----G--------------C--C--A--C-C---G-A-G----G--AA-T-G----GAAAGT-   3653

DEB.CM.99.CM40      C-G-T-TC----------CC--AT-----C----A----------------------------T-C--------G-----T--C-----C--AG-GT-G----A-----GT--AAAATG-T--GAGA-T-   3769
DEB.CM.99.CM5       C-T-TATC---G--A---CC--AT--T--C----AT-----------A--------T-----AT-A---A-G-----------C--CA-AT-AG-AT-G----A---GGG---AAAA-GT--GGAAA-T-   3763

SYK.KE.-.KE51       --G-TTTC---G--AG--...-A---------A--T-----C--------C-----T---A-T-GC---GA----C-------T--CA-A--AG----G--T-A---G-C-T-AAAG-GGT-GGAAA---   3818
SYK.KE.-.SYK173     --G-TACC----------CC--A-----T---------C--------A--------T--A--C-GC--GAC------T-----------AG-A-G-GAT--G-C---G-G---ACAGTAT--GGAGC-A-   4163
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H1B.FR.83.HXB2      CAACAAATCAGAAGACTGAGTTACAAGCAATTTATCTAGCTTTGCAGGATTCGGGATTAGAAGTAAACATAGTAACAGACTCACAATATGCATTAGGAATCATTCAAGCACAACCAGATCAAAGTGAATC   4093
Pol                 T__T__N__Q__K__T__E__L__Q__A__I__Y__L__A__L__Q__D__S__G__L__E__V__N__I__V__T__D__S__Q__Y__A__L__G__I__I__Q__A__Q__P__D__Q__S__E__S    p15

H1A1.UG.85.U455     ----------A--------A-----T-----CC-------C-----------A----C---------T-----------------G-----------G--------G-----------CAGG--------   3539
H1B.US.90.WEAU160   ----------------------------T---C----------------------------------------G--------C--------------------------------------G--------   4092
H1C.ET.86.ETH2220   -------------------A--------G--CC-G-----G--A--------A----C---------------------------G-----------G-----C-TG------------A-G--------   3485
H1D.CD.84.84ZR085   --------------------------------A----------------------------------------------T------------C--------------------------A-G--------   3615
H1F1.BE.93.VI850    -C------------G--------------------T----------------A----C------G-----------------------------------------G--G---------A-G--------   3433
H1G.SE.93.SE6165    -------C--A---G----A-----G------C-G-----------A--C--AA---C------------------G--------G------C--------------------------AGG------G-   3490
H1H.CF.90.056       -------------------A--------------------------A-----A--G--------G--------G-----T-----G------C----------------------C---A-G--------   3440
H1J.SE.93.SE7887    -------------------AC----C--C------T-------A-G------A--GC----------------------T--------------G--G--T--A---------------A-G--------   3407
H1K.CM.96.MP535     -------------AG----A-----------C-G-T-------A--------A----C---------------------------G--------------------------G------A----------   3289
H101_AE.TH.90.CM240 ----------A--------A-----T--G--CC--T----C-----------A----C---------T--------------------------------------G-----------CAGG--------   3667
H102_AG.NG.-.IBNG   ----------A--------A-----T------C--T----C--A--------A----C---------T-----------------G--------------------G-----------CAGG--------   3618
H1N.CM.95.YBF30     -C--C-----A---G-------------T--CCT-A-G--C--A--A--G--A---CGG--T-----------C--T-----T--G-----TA-G-----A-----TT----G------A----------   3687
H1O.BE.87.ANT70     -C--C-----A--AG----A---ATG--G--A-TA-----C--A--------CAA-GA-AC------T-----------T--------------G--CG----CTCCT-C-----TACA--G--------   4148
H1O.CM.91.MVP5180   ----C-----A---G----A---ATG--TG-A-TAA----C-----------CAAGGAGC------------------------------T---G--C-----ATCCT-C------ACA--G-----C--   4123

CPZ.CD.-.ANT        -C--C-----AC-AG-A--A-----G--G---CT-A-G---C-AG-------AAC-GGCCC---C--T-----C-----T--------------G---G--T-G----GTACC-----------------   3532
CPZ.CM.-.CAM3       -C--T--------AG-A--AC-GAC---TG----------A--A--A---G-A-A-CATAT---T--T-----C--T--T--C-------TG-----G--A-----CT-C--G--------------G--   3504
CPZ.GA.88.GAB2      -C--T--C--A---G-A--A---G-G---C-CAGAA----CC-A-----C--A--GCA---------TG-G-----------C-------TG--G--------AA-TT-C--------C--------G--   3486
CPZ.GA.-.CPZGAB     -C--T------C-AG-A--A---A-G--TT-GCT---G--C-----------A-ATCA-C-G--T--------G--T-------------TG-----G--T-----GT----G--------C--------   4154
CPZ.US.85.CPZUS     -T--T-----A---G-A---C-CAC---GG-A--CT----A--AA-A-----A-AGAATAC---T--TG----C--T-G---C-------TC-----------C--CT-T--G-----C-----------   4153
CPZ.TZ.-.TAN1       -C--T-----AC-AG-A--A---TGG---G-AG-------C--AA-A--C--A---GC-C-G-----T-----C-----T--C-------TTA-G---G-TT-A--G-G-TT---------------C--   3737

H2A.GW.-.ALI        -T--C------C-AG-A--A---G----CT-CGCG--G--AG-AACA--C--A--TCC-A---CC--T--TA--GT---T-----G----T-A-G-----AG-AGC--GC--G---ACAG--TCA---AA   4468
H2A.DE.-.BEN        -T--C------C--G-A--A---G---TCT--CGGA-G--AC--GCA--C--A--CCC-A-G--T--T--CA--GT---T-----G----T-A-G--G--AG-AGC--GC--G---ACAG-GTCA---AA   4475
H2A.SN.-.ST         -C--C------C-AG-A--A---G----CT--GCGA-G--AG-AACA--C--A--TCC-A-G-CC-----TA--GT--------------T-A-G-----AG-AGC--GC------ACAG-GTCA--GAG   3920
H2B.GH.86.D205      -------C--AC-AG-A--AC-TG-----T--GCAT----A--AACA--C--A-A-CC-C----T-----CA--GT---T----------TCA-G-----A--AGCT-----G---ACAG---CA-----   4448
H2B.CI.-.EHO        -----------C-AG-A---C-TG-----T--GCA-----AC-A-----C--A---CC-C-G--C--T--CA--GT---T----------TCA-G-----AG-AGCT---------ACAG---CA-----   4446
H2G.CI.-.ABT96      -------C---C--G-R--AC-TG-G---T--GCAA-G--C--------C--A--TCC-A----C--T--CA--GTR--T--C--G----TCA-G--R-----AGC--GR------ACGG---CA-----   3802
H2U.FR.96.12034     -C--C--C--AC-AG-A--A---G----CT--GC-A-G--C--AG-A-----A---CC-A----------T--G-----T---------AT-A-G-----A--AGC--G---G---ACAG---CA--G--   3954

MAC.US.-.239        -T--T-----AC-AG-A--A--GG-----T--CTCA-G--A---ACA--C--A--GCC-A-G-C---T--TA--GT---T----------TTA-G-----A--AAC--G-TGC--TACAG--TCA--GAG   4392
Pol                 T__T__N__Q__Q__A__E__L__E__A__F__L__M__A__L__T__D__S__G__P__K__A__N__I__I__V__D__S__Q__Y__V__M__G__I__I__T__G__C__P__T__E__S__E__S    p15

SMM.SL.92.SL92B     -T--C------C-AG-A---C-G--G--CC-G-TAT-G--C---A-A-----TCC-AGTA-G--C--TG-------G--------G----TC--GAAC--A--AAC--G---G---TCAG--TCG--T--   3823
SMM.US.-.H9         -T--C-----AC-AG-A-----GG----CT----------C--AGCA-----A---CC-A---C---T--TA--GT---T--C-------TTA-G--C--AG-AGC--GT-----CAC-G--TCA---AG   3865

STM.US.-.STM        -T--T-----AC-AG-A--A---G-----T--GCCA-G--C---GC---C--A--TCC-A---C---T--T--GGT--------------TGA-G--------AAC--G---G--CACAG--TCG--GAG   4039

SAB.SN.-.SAB1C      -T--C--C-----AG-A------G-G--C---CTGT----C--AAGA--C--T---AGCA-------T---A-------------------TA-G--T--T--AGC--GGG----TACAG--TCA--TAA   4491

TAN.UG.-.TAN1       -C--G--C--AC-AG-A--A---------G-CCT------A--AA-AC--AGTAAGAGCA----T--T--------G--T-----G----TCA-G------C-GAC---------TACA--------C--   4292

VER.KE.-.AGM155     ----------AC-AG----AC-GAC---C--AA-AA-G--C---G-----AGC--CCCTA----C--T-----------T-----------GA-G--C--AT-GAC------G--CACA--G-----C--   4312
VER.KE.-.9063       -T-----C---C-AG-A--A--GGT---C--AA-AA-G--C---G-----AGT---GA-A-------------------T-----------CA-G-----AT-GAC------G--CACA--------C--   4320
VER.DE.-.AGM3       -------C---C-AG-A--A---ATG--C--AA-AA-G--AC-AG-A---AGT--GCCTA-T-----------------T------------A-G-----AT-AACT--C-----CACA--G-----C--   3815
VER.KE.-.TYO1       -T--C------C-AG-AA-A---AC---T--AA-AA-G------G-A--CAGT--GCCTA-T--G-----------------T---------A-G-----TT-GAC---------CACA--------T--   3807

COL.CM.-.CGU1       GGT--------C-AG-A---C-GAC--G-G---TG------C-AA-AC--GG-CC-AA-AG-A-G--TT-G---------AGT-TT-----------G--A---ACT-GG--G---T--G-TCAGCTTC-   3862

DEN.CD.-.CD1        ----C-----A---G-A--A---AT--G-G-C-TAA-G--C--A--A---AGTCCCAACA-G--C--------C--T--T-----------CC----C-----AGC--GTAC---CAC-AC-TC----CA   3983

GRV.ET.-.GRI_677    -C--T--C--AC-AG-A--A---AC----G--A-GA-G--A---G----CAGT---GA-A-T-----T-----C-----T--T-------T-A-GAAC---T-GAC----TGT---C-GG-----A-C--   4266

GSN.CM.99.CN166     -T---------C-AG-A--AC-C--T---G--CT-T-G--A--AA-A--AGG-CC-CC-A--A-G--TC-G--C-----T--C--G----T-A-G--G---T-G---AGT--G-----GGT-TCCACC--   3821
GSN.CM.99.CN71      -T--------AC-AG-A--AC-C--G---G--CT-T-G--A--AA-A--AGGACC-CC-AG-A-G---T-G--C-----T--C-----C-T-A-G--G---T-A---AGC--------AGT-TCCACC--   3803

DRL.-.-.FAO         -C--C---------G----A-----G--C---CTGT----C---A----C--T--TCC-A----C--T-----G--G--T-----G--C--CA-G--T--A--ATCCT-CTCC-----AATC-----CAA   3660

RCM.GA.-.GAB1       -T--T-----A--AG-A--A---G-----G-A-TA--G--A--AA-A-----A--GCCTA-------------C-----T-----G----TT-AT-----TC-AG--------------ACT-----C--   3572
RCM.NG.-.NG411      -T--C-----A--AG-A------GG----G-A-TA--G--C--AA-A--C--A---AA-AGG-----------------T--T-G-C---TG--T--C--AT-AGC--G-AGT-----CAC------GAG   3587

MND-2.-.-.5440      -G--C-----A---G-A--A--GAC---T--AA-GA-G--------A-----A---CCCAGG--G--T-----C--T--T--C--G------C----C--AC--TC----GCC--------GTCA--CAA   3654
MND-2.CM.98.CM16    -C-----C--A--AG-A--A--GG-G-----AA-AA-G--A--A--A--C--A---CC-A-------T-----G-----T-----G-----TA-G--T---C-ATCG---GC---C--C---TCA--CAA   4094
MND-2.GA.-.M14      ----T--------AG-A--A---G-G-----ACTGT----C---A-A-----A--TCCTAGG-C---T-----C-----------------------C--AC--TC---CACT-------G-TCA--CAA   4021

MNE.US.-.MNE027     -T--T-----AC-AG-A--A--GG-----T--CTCA-G--A---ACA--C--A--GCC-A-G-C---T--TA--GT---T----------TTA-G-----A--AAC--G-TGC--TACAG--TCA--GAG   3860

LST.CD.88.447       -C--C-----AC-AG-A--A---G----TG-C-TAT-G--A--AAGA--CAGTAAGAGCAGG--C-------------------------TGA--AA-G-TT-ATCTCA--GG--TACAG---CA---CA   3364
LST.CD.88.485       -C--C-----AC-AG-A--A---G-G--TG-C-TAT-G--A--AA-A--CAGTAA-AGCAGG--C-------------------------TGA-GAA-G--T-ATCTCA--GG--TACAG---CA---CA   3364
LST.CD.88.524       -T--T------C--G-A--A---G-G---G-A-TGT-------A--A---AGCAA--C-AC---T-----------T-----C-------T-A-GAAGG--T-AAGTCAGAG---TACAG---C---GCA   3361
LST.KE.-.lho7       -C---------C-AG-A--AC--G-G---G--CTAA-G--A--A--A---AGCAATAGTA-------T-----------T----------T-A-GAA---AT-GTC-CA-AG----ACAG---CA---CA   4448

SUN.GA.98.L14       -C--C------C-AG-A--AC--G-G--T--AA-AA-G--C---G-----AGTA-GAGCTC---T--T-----------------G-----C---A--C-GC-CAGTAAGAG---CACAG---CA--T--   4447

MND-1.GA.-.MNDGB1   -C--C------C----A--A-----T---G-AA-A------C-AG-A---AGT---AGTT-T--T--------------T----------T-G----T--AC-AGC-AGCAG---TAC-G---CA--TCA   3780

MON.CM.99.L1        -C--C--C--A---G-A---C--G-G--CG-G-TA-----CC-CAGA---GGACC-CCTC-GA-G------A-T-----T--T--G----T-C-G--C--TC-AGCCT-CTGC--G--GATCTCA---AG   3796
MON.NG.-.NG1        -T--C--C------G----AC--G-----G-GCT-T----A-----AA--GG-CCCGCTAGTA-G--T-----------------G----TCA-G------C-AGC-T--A-G-----GGTCTCG--G--   2389

MUS.CM.01.1085      -T--C--C-----AG-A--A--GG-G---G-C-TAT-G--C--AA-A--AGG-CCTCCTAGGA-G--TT----C-----T--T--G----TC-----G--AG-AGCTT-T--G---C-AG--TCCACT--   3783

DEB.CM.99.CM40      -C--T--------AG-A--A---G----C--A-TGT-G--C---G-A--AGGCCC--C-A--A-G--T--------------C--G------C-G--G--A---TT--A---C---TC-G-G-CA---CA   3899
DEB.CM.99.CM5       -T--C-----A---G-A--A---G----C--CCTA--G--C---G----GGGACCC-CCA-GA-G-----------------C--G-----T--------AT-GTT--A---C--CACGG---CA---CA   3893

SYK.KE.-.KE51       ----C-----A---G--------G-----G-A-TAA-G--A--A--A--C--A---CC------T--------------T--T--G--------------AT-AATGAACTGT--TACATCCTCG---CA   3948
SYK.KE.-.SYK173     -------C--AC--G-A--A---G-G-GCT-GCTCA-G--A--------C--AAA-GACA-------T------GT---T--------CT-T-AT--C--TC--ATGA--TGC--CAC-A-C-CA---CA   4293
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H1B.FR.83.HXB2      AGAGTTAGTCAATCAAATAATAGAGCAGTTAATAAAAAAGGAAAAGGTCTATCTGGCATGGGTACCAGCACACAAAGGAATTGGAGGAAATGAACAAGTAGATAAATTAGTCAGTGCTGGA...ATCAGG   4220
Pol                 __E__L__V__N__Q__I__I__E__Q__L__I__K__K__E__K__V__Y__L__A__W__V__P__A__H__K__G__I__G__G__N__E__Q__V__D__K__L__V__S__A__G__.__I__R_    p15

H1A1.UG.85.U455     ---AA--------------------A--C-----G----------A-----C---T-------------G--------G--------------G---------------------T-----...------   3666
H1B.US.90.WEAU160   -----------G------------A--------------------------C--A------------------------------------------------------------T-A---...------   4219
H1C.ET.86.ETH2220   ----A-------------------A----------GC-------G------C---T----------------T--------------------------------------A---AG----...------   3612
H1D.CD.84.84ZR085   ---A-------G------------A--------------------------C-----------------T---------------------------------------------AG----...------   3742
H1F1.BE.93.VI850    ---AA----------------------A------C---------G------C---T----------------------G------------------------------------------...G-----   3560
H1G.SE.93.SE6165    ---A--------------------A---C----------------------C---T----------------------G-----------------------C------------AG----...------   3617
H1H.CF.90.056       ---------T---------------G-A--------G--------------C---T-------------------------------------------------------T---T-----...G----A   3567
H1J.SE.93.SE7887    ---A---------------------G----------G--------------C---T-G--------------------------------------G------------------T-----...------   3534
H1K.CM.96.MP535     ---T-----T-----------------A----------------G-A----C--AT-----------------------------------------------------------------...------   3416
H101_AE.TH.90.CM240 ---AG-------C------------G--C-------------G--A-----C---T-------------------G--G------------------------------------T-A---...------   3794
H102_AG.NG.-.IBNG   -------------------------A--C-------------C--A-----C---T----------------------G------------------------------------AA----...------   3745
H1N.CM.95.YBF30     ---A--G--G-GC-----------AG--C-C-------------GA--T-----CT-T--------T-----T-----T--------------G--G-----C--------T--CT-A---...--T--A   3814
H1O.BE.87.ANT70     CCCTA----TC-G------------G-AC---C----------C----G-----TA-------T--T--C--T-----C--A------------A--A-------------A--CAAG-AT...--T--A   4275
H1O.CM.91.MVP5180   CCCTA----TC-G--G---------G-AC---C----------CGA--G-----TA-------T--T--T--------C--A------------A--A-------------A--CAAA-AC...--T--A   4250

CPZ.CD.-.ANT        -CCCC----GG-AG-------CC--A-A----------GA---C--A-T--C--CT-C--------------T-----C--A--------------G-----C------------CAA--G...-----A   3659
CPZ.CM.-.CAM3       ---A--G--T----T---------AG----------G--------AAGT--C--TT-------G--------T------G-------------------------------T---T----G..A-----A   3632
CPZ.GA.88.GAB2      ---AA----G--------------AG--C-------G--A--G---------T--A-------------------------A--------------G--------G---------AG---C...-----A   3613
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---A-----------G--------AG-------T-----A-----AA----C--CT-C--------------------T--A-----------G-----G-----------------A---...------   4281
CPZ.US.85.CPZUS     ---A--G--------G--------AG-A--------G--A-----AAGT---A-CT----------------T------------------------A--------C--------T-A--G...-----A   4280
CPZ.TZ.-.TAN1       CCCCA----AG-G-----T--TC-AA------C-C-----AC-GCAA-T-----A--------------C--T-----T--A--G--T------G-------C-----G--T---AAAAAT...--T--A   3864

H2A.GW.-.ALI        TAGAA----A--------C-----AG-AA-G------------GCCA-----G-T--G-----C-----C--------C--A--G------C-GG-------CC-T-----A---CAG--C...-----A   4595
H2A.DE.-.BEN        TAGAA----G--C--G--C-----AG-AA-G-----G------GCA------G-T--------C-----C--T-----C--A--------CC-GG-------CC-T-----A---CAA--C...-----A   4602
H2A.SN.-.ST         TA-AA----A--------C-----AG-AA-G------------GCAA-----G-T--------C-----C--T-----C--A---------C-GG-G------C-C-----A---CAG--C...-----A   4047
H2B.GH.86.D205      -CCAA----AGCAA-------T--AG-AA-G--C-----A--GGCA--A---G-A-G------------T-----G---C-G--T--T---C-GG-------CC-CC----A---CAA---...-----A   4575
H2B.CI.-.EHO        -CC-A----A-GAG-------T--AG-AA-G--C-----------AA-A---G-A-G------------T-----G---C-G--T--T---C-GG-------CC-CC----G--CCAA---...--T--A   4573
H2G.CI.-.ABT96      CCC------A---A-------T--AG-AA-R--T-----A---RCTC-A---G-A-G------------T--T--------A-----T---C--G-G-----CCRTC----A--CCAG---...--T--A   3929
H2U.FR.96.12034     CCCAC----A-G-A----C-----AG-AC-T----GG--A---GCA--G---G-T-GC--------T--T--T--G--T-----T--C---C--G--------C-T--G--G---CAG---...--T---   4081

MAC.US.-.239        CAG-C----T--------------AG-AA-G--T------TC-G-AA-T---G-A-----------------------T--A--------CC--G--A----CC-CC----T---CAA--G...--T--A   4519
Pol                 __R__L__V__N__Q__I__I__E__E__M__I__K__K__S__E__I__Y__V__A__W__V__P__A__H__K__G__I__G__G__N__Q__E__I__D__H__L__V__S__Q__G__.__I__R_    p15

SMM.SL.92.SL92B     ---TA----GGCA-----T--T--A--AC--G-TC-G--A---GCA--A--CA-A-G------T-----T--T-----C--A-----G--CA-TG-G-----CCGT-----T---CAA---...--A--A   3950
SMM.US.-.H9         TAGA-----A--C--G---------A-AA-G--T---------GCAA-T---G-A-----------T-----T---RR---A----A----C--G--------C-TC----T---CAA-A-...--T--A   3992

STM.US.-.STM        CA-------A-----G--------AG-AA-G--T---------GCAA-T---G-A-----------------T--------A---------C-GG-G------C-T--G--A---CAG---...--T--A   4166

SAB.SN.-.SAB1C      TA-CA----AC-A-----T------G-AC-------G-----GGCA--G---A-A-----------T--C--T------G-A--T--C-----GG--A-T------C----T---CAA---...--A--A   4618

TAN.UG.-.TAN1       C-T-C----A-----------T--AG-AA-G--T--T--A--TGCTA-----T-AA-C--------------T-----G--A--G------C--G--A-------GC----A--CCAG--G...--T---   4419

VER.KE.-.AGM155     CCCAC----AG-A----------CA---A-GG--C-G--A---GCCA--------CA---------T--T--T-----T--A--G--C------G--A----C--------A--CAAG---...G-T--A   4439
VER.KE.-.9063       CCCA-----AG-A--G--C----CATTAA-GG----G--AAGGGCAA-A--C--ACA------G--T-----------T--A--G---------G--A----C--------A---CAA---...--A--A   4447
VER.DE.-.AGM3       -CCC---A-AG-A-----T----CA-TAA-GG--C----AC-TC--A-A--CT--CA-------------G-------G--A-----C------G-GA--------C----A---CAA--G...--G---   3942
VER.KE.-.TYO1       -CCA-----AG-G-----T----CCTTAA-G---C-----C--C-AA-A---T--CAG--------------T--------A-----------GG-GA-------------G---AAA--C...--T--A   3934

COL.CM.-.CGU1       -TCTAGTAGAGGGG-G--T--TC--GCAGGT--GGCT--A---GCCA-TC--G-A--C---TGT--------T-----G--A-------------TGA-----C--AAG--A......---...G-A--A   3983

DEN.CD.-.CD1        TC--A----GG-A--G--C---C-AGCTA-GCA-GGC------G-AA-A--CA-CA-C-----T-----C-----------A-----C---AC-G--A----C--GC----T---AAA--G...-----A   4110

GRV.ET.-.GRI_677    -CCC-----GG-A--G------C-AGCCC----G------AGGC-------CT-ACA------------T--T--G--G--A-----C---AC-G--A-------------A--CAAA---...--A--A   4393

GSN.CM.99.CN166     T-C-C----GG-A-----C---C-AG-AC-GC-----------GCCA----CT-AAGT-----T--G--------G-----A--------CAC-G-G--G--C-----------CAAG---...---C-C   3948
GSN.CM.99.CN71      TCCC-----GG-A-----C---C-AG-AC-GT--GGG--A--GGCC-----CT--AGT-----T--------------G--A--------CAC-G-G-----C-----------CAGA--G...---C-C   3930

DRL.-.-.FAO         TCCTA----G--------T-----A--AA-G--C-GT--A---GCA--T--CT-AAAT--------------T--------A-----T-----GG-G-AG--C---C----T---AGA---...--A--A   3787

RCM.GA.-.GAB1       --G------G-CAG----T---A-T---A-G---GGG--A---GCA--G--C--TT-C-----G--C-----T--G--C--C-----------GG----------------T---AAA---...-----A   3699
RCM.NG.-.NG411      CCCCC----AC-A--G--T-----A--AA-G---GGG------G-A--G--C--CT-C--------G-----T-----C-----G--------G--G--------------G---CAG---...--T--A   3714

MND-2.-.-.5440      CCCCA----T-GGG----------A-TCA-G---GGC------G--A-T-----CT-------C-----C-----G--T--A-----T--------GA-------------A---AAG---...--A--A   3781
MND-2.CM.98.CM16    CCCCA----A-GAG----T-----A-TCA-G--CC-C------GCA--A--C--A--T--------------------C--A-----G-----G------------C----G--CAGA---...G-A---   4221
MND-2.GA.-.M14      CCCTA----T-GAG-------CA-C--AA-G---GCC--A---GCT--A--CT-A--------------T--T-----C--A-----C---------A----C--------A--CAAA---...-----A   4148

MNE.US.-.MNE027     CAG-C----T--C-----------AG-AA-G--T------AC-G-AA-T---G-A--------G--------------T--A--------CC--G--A----CC-CC----T---CAA--G...--T--A   3987

LST.CD.88.447       TCCTG----A--A--G--T------G-A-GT-A---G--A--CC-A--G-----A-G------------T--------T--A--G------C--G-------CC-CC--------AAA---...--T--A   3491
LST.CD.88.485       CCCTG----G--G--G--T------G-A-GT-AG--G--A--CC-A--A-----A-G------------T--------T--A--G------C--G-------CC-CC--------AAA---...--T--A   3491
LST.CD.88.524       TCCTA----G--GA-C--C---A--G--C-GCAG--G--A--TGCA--T--C--A-G------------T--T-----T--A--G-----CC-GG-GA-----C-------T-T-AAA---...--T---   3488
LST.KE.-.lho7       CCCCA----A--AG-C--C-----A--A-GC-AGC-G--A--TC-A--T-----A-G------G--T--T--T--------A-----T---C--G-G-----CC-CC----A---AAA--T...--A--A   4575

SUN.GA.98.L14       ----C----A--GG-G--CG------TCA---GGC-------CC----A--C--A-GT--------G--------------A---------C--G--A-----C--C----T--CCAG---...-----A   4574

MND-1.GA.-.MNDGB1   CCCCA----A--GG----------ATTAA-G-A-GG---A-----AA-T---T-AAGT---C----------------G--A-----G-----G---A-------GC----A---T-A---...-----A   3907

MON.CM.99.L1        TCCCA----GG-GGCC--C---C--G-AC-CT----------CC----A-TCT--T-------------T-----------A------------G--------CGCC----GG-CCAG---...--T---   3923
MON.NG.-.NG1        CCCAA----AG-GA----C--CC-----C-CC--GG---AA-GC----A---T--T-------C--G--C--------C--A--G---------G----R--C--------A--YCAA--G...-----A   2516

MUS.CM.01.1085      -CCA-----AG-G---------C--G--C--C-GTC---A---GCCA-A--CT-AT-------G-----C--T--G--T--A-----------GG----G--C--------A-A-AG----...------   3910

DEB.CM.99.CM40      TA--A----AG-AA-GG-----C--GCC--GCA-GGG--A---C-AA-T-----A--------------C-----G-----A-----------C--G------------------AAA---...--A---   4026
DEB.CM.99.CM5       T---A----AG-AA-G--C---C-AGCC---CA-G--------C----A-----TAAT-----------C--------T--A-----G-----T--G-----C-----G--A---AGA---...--A---   4020

SYK.KE.-.KE51       CCCAG-----G-A--G--T--GC-AA--GCT--GG-G--A------A----CA-AA-C-----T-----C--T--------A---------C--G--------C-------A---AAG---...--T---   4075
SYK.KE.-.SYK173     CCCAA----GG-G--G------C-AG--GCC------------GCCA-A---G--A-------C-----C--T--------A------------GCT--T------C--------AAA---...--A--A   4420
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 Pol p66 RT & Pol p15 RNAse H end \/ Pol p31 Integrase start
H1B.FR.83.HXB2      ......AAAGTACTATTTTTAGATGGAATAGAT...AAGGCCCAAGATGAACATGAGAAA...TATCACAGTAATTGGAGAGCAATGGCTAGTGATTTTAACCTGCCACCTGTAGTAGCAAAAGAAATAG   4338
                    _.__.__K__V__L__F__L__D__G__I__D__.__K__A__Q__D__E__H__E__K__.__Y__H__S__N__W__R__A__M__A__S__D__F__N__L__P__P__V__V__A__K__E__I__   integrase

H1A1.UG.85.U455     ......--G--G--------------G------...-----T-----G--C-----A---...------T-C--C--------------------------T-----------G-----G--G-------   3784
H1B.US.90.WEAU160   ......--------------------G------...-----------A------------...-------------------------------------------------------------------   4337
H1C.ET.86.ETH2220   ......-----G--G---C--------------...-----T-----A--G-----A---...--------C-------------------A---A-----TA-C-----C------C-C----------   3730
H1D.CD.84.84ZR085   ......--------------G------------...-----T-----G------------...--------C-----------------------------------------G----------------   3860
H1F1.BE.93.VI850    ......---A----G-----------G------...-----A-----A--------A---...-------AC-----------G-----------------T---------A------------------   3678
H1G.SE.93.SE6165    ......------------C-------C------...--A--------A--G-------G-...-------AC--C--------------C-----------TT--------A------------------   3735
H1H.CF.90.056       ......-----G------C-------G------...--A--T-----A--------A-GG...-----T-AC------------G----------------T--A------A------------------   3685
H1J.SE.93.SE7887    ......-----G--G---C-------G------...--A--T-----A--T-----A---...-----T--C-----------------------------T-----------------------G----   3652
H1K.CM.96.MP535     ......-----G------C--------------...-----T-----A--------A---...-----T-AC--C--------------------------T---------A-------C----------   3534
H101_AE.TH.90.CM240 ......--G--G--------------G------...-----T-----A--------A-G-...--------C---------A-------------------TT--------A----------G-------   3912
H102_AG.NG.-.IBNG   ......--G-----------------C------...--A--------A--G-----A-G-...--------C-------AG--------------------T---------A------------------   3863
H1N.CM.95.YBF30     ......---A--T----CC-------T-----A...--A--------A--T-----C-G-...--------C-------A---------C------------T-A--C--CA----G-------------   3932
H1O.BE.87.ANT70     ......-G---C--G--CC----A--------C...C----A-----A--T-----A---...-----T----------A----C-A--------A---GGA--A-----A--G--G--C--G-----CA   4393
H1O.CM.91.MVP5180   ......-G---C--G--CC-G--A---------...C----A-----A--T-----A---...-----T---------------T-A--------C---GGAT-A-----AA-------C--G-----CA   4368

CPZ.CD.-.ANT        ......C----C--C---C-G--A--C------...--A--T-----G--C-----T---...-----T--C---------T--T-A--AGA---A-AC--T--T--C---A-T--G--T--------TA   3777
CPZ.CM.-.CAM3       ......-----T--C-----------T------..T---CA-A-G--A---------G--A..-----T-AC-----------T-----A--------C--TA-A----A-A----G--C------C---   3752
CPZ.GA.88.GAB2      ......--G--G--------------T------...-----A-----A--C-------G-...-----T--C--C--------C------GA---A--CC-A--C-----G--------C----------   3731
CPZ.GA.-.CPZGAB     ......-----G-----CC-------------C...-G---------A--------A-GG...-----T----------A---T-----------------TT-A-----CA------------------   4399
CPZ.US.85.CPZUS     ......-----T--T--CC-------C------...--A--A--G--A--C-----C---...-----T----------C---T-----C--------------------A--G--C--T--G--G----   4398
CPZ.TZ.-.TAN1       ......---A--T----CC-G--------TA--...G-A--A--G--A--C-----T---...----------------A---TT-A---GA---A-A---T-----C--A--T--G--T--------TA   3982

H2A.GW.-.ALI        ......C-----T-G---C----AAA------G...CCA--T--G--A--------A--G...-----T--C---GT--A--A-C-AT-CCA-A-A---GGAT-A--CAA-C-G--G----G-C-G----   4713
H2A.DE.-.BEN        ......C-----T----CC-G--AAAG-----G...CCC--T-----G--------A---...-----T--C-T-ATA-A--A-C-AA-CCA-A-A---GGAA-A--C-T-C---------G-C-G----   4720
H2A.SN.-.ST         ......C-----T----CC----GAA------A...CCC--T--G--G--------A---...-----T--C---GTA-A--A-C-AT-CCA-A-A---GGA-----CAAAT----G----G-C------   4165
H2B.GH.86.D205      ......C-G--CT-G--CC----AAA------A...CCA-----G--A--G-----A---...-----TG-C---GTA-A--A-C---TCCA-A-A--CGGAA-T----AAT----G------C-G----   4693
H2B.CI.-.EHO        ......C--A-C------C----AAA------A...CCA--T-----A--------A---...-----T-A----GTA-A--A-C-A-TCCA-A-A---GGGA-T----AAT----G----G-C------   4691
H2G.CI.-.ABT96      ......C----------C--GR-AAA------A...CCT--T-----A--------A--R...-T---T------GTA-A--AGT-AA--CA-A-G---GG-A-T--T-AAT-----------C-G----   4047
H2U.FR.96.12034     ......C-------G---C----AAA------A...CCA--T--G--A------------...--C--T--C---GTT-A--AGC-ACAGCA-A-A---GGTA-A----AAT-------C---C------   4199

MAC.US.-.239        ......C----T--C--C--G--AAAG-----G...CCA--A-----A--------T---...--C--T------GTA-A--A-T---TATTCA-A---GGAT-A--CAGAA----G--C-G-C-G----   4637
Pol                 _.__.__Q__V__L__F__L__E__K__I__E__.__P__A__Q__E__E__H__D__K__.__Y__H__S__N__V__K__E__L__V__F__K__F__G__L__P__R__I__V__A__R__Q__I__    p31

SMM.SL.92.SL92B     ......C-G--C--G--CC----AA-T-----G...CCA--A-----A--C-----C---...-----T--C---GTA-AG-AGT-A---CAGA-A-A----A-C----AAT-------T---C-G----   4068
SMM.US.-.H9         ......C----C-----C-----AAA------A...CCA--G--G--A--G-----A---...--C--T--C---GTA-A-AA-T---TATTCA-A---RGTT-A--TAGGC-----------C------   4110

STM.US.-.STM        ......C-G--C-----CC----AAA------A...CCA--T-----A--G-----A---...-----T--C---GT--A--AGC-A-TCTTCA-G---GG-A-A---AGGC----------GC------   4284

SAB.SN.-.SAB1C      ......C----------CC-G--CA----T--A...G-A--A-----A--G-----T---...--C--TGCC--------GAGT---CAACAA--A---GG-T-A--TG--A------------------   4736

TAN.UG.-.TAN1       ......C----G-----C-----CA----G--A...G-A-----G--ATC------T---...-----T-C-------CA-TTT--AAGAGA--CA--CGGTA-A---G-AC-G----------------   4537

VER.KE.-.AGM155     ......-G-A--T-G--CA-T-GCA-G-----A...G-A--A-----A--------T-GG...-----------C------AATC-A--AGACACA---GGAT------AAA-------T--------T-   4557
VER.KE.-.9063       ......-G---T------A---GAA-------A...G-A--T-----A--------C-G-...-----T----------A-AATT-A--GGACACA---GGAT-A----AGA----T--C-----G----   4565
VER.DE.-.AGM3       ......---A-TT----------AAA------A...G-A-----G--G--------A-GG...--C--T-A---------GAACT-A--AGACAC--A-GGG--A----AAA-T--G-------------   4060
VER.KE.-.TYO1       ......-G---TT----C-----AAA------A...G-A--T-----AA-G-----A-G-...-----T-A--------A-AACC-A--AGA-ACA-A-GGG--T----AAA-------------G----   4052

COL.CM.-.CGU1       ......C-G---A-G-GGA-----AA------A...GCA--AG----A--C---C-A--G...-T---T------GT-CAGTATC-AAAAGAAC-A---GGGT-A--CA-------------------TT   4101

DEN.CD.-.CD1        ......C--A-C-----C-----ACA---TCCA...C-A--T-----A--------T---...--C--T--C-------A--AG--CAGAGA-A-G-A-GG---A---A--A-G-----T--G-----CA   4228

GRV.ET.-.GRI_677    ......C-GA-C--C--C------A-------A...G-A--A--------C----CA--G...--C--T-AC---------AGT----TACAG--A---GGAT-A--TAA-A-------------G----   4511

GSN.CM.99.CN166     ......C----G--T--CC-G--AAAC-----G...CCT--AGT---A--C-----A--G...-----T----------AGTACC-AAGAGA-C-A-AC--AA-C--CG-AC--T-G--T----------   4066
GSN.CM.99.CN71      ......C-------C--CA-G--GAAC-----G...CCC--AGT---G--C-----A---...-----T----------AGTATT-AAGGGA-C-A-AC--AA-C--GG-AC--T-G--T----------   4048

DRL.-.-.FAO         ......C----GT----CC-----AAC--G--A...--A--A--G--A--------TTT-...--C--T-A----------T-CT-A--ACAA--A---GGTT-A---GGGA----G-------------   3905

RCM.GA.-.GAB1       ......C-G-----G--CC-------G-----A...--A--A-----A--------A--G...-----T-A-------------T----AGAA------C-AA-T----AAA----G-------------   3817
RCM.NG.-.NG411      ......C-G--------CC----C--G----GA...--A--A--G--A--------A---...-----T--C-----------------AGAA--A---C-AA-A--T-AAA------------------   3832

MND-2.-.-.5440      ......C-G--------------G---------...--A-----G--A--------C---...-------A------------GT--T--CAG--C--------A--C--CA----G--------G----   3899
MND-2.CM.98.CM16    ......C-------G--------A--C------...--A--A-----A--G-----T---...-------A---------G---T-A--ACAA--C--CTGTA-A---AACA----G-------------   4339
MND-2.GA.-.M14      ......C----------CC-G--A---------...--A--T--G--G--------C---...--C--T-A----------T--T-AAG-CAG--A----G-A-A--C---A----G-------------   4266

MNE.US.-.MNE027     ......C----C--C--C--G--AAAG-----G...CCA--A-----A--------T---...--C--T------GTA-A--A-T---TATTCA-A---GGAT-A--CAGAC----G--C---C-G----   4105

LST.CD.88.447       CAAAAAC-------G---C---GAAAG-----G...CCC--A--G--A--GT--AGC---...-T---T-A----GCT-A--ATT-A-AAGAAA-A---C--A-A--C---A-G-----T--GC------   3615
LST.CD.88.485       CAAATAC-------G---C----AAA------G...CCA--A--G--A--G---AGC---...-T---T-A----GCT-A--ATC-A-AAGAAA-A---C----A--C---A-G-----T--GC------   3615
LST.CD.88.524       ACAAAAC-G--CA-G---C-G--GAAG-----A...CCA--TGT---A--G----GA--G...-T-----A----GCA-A--ACT-A-AAGAAA-G-A-GGGA-A--C--CA-G-----T--GC------   3612
LST.KE.-.lho7       CAGAAAC-G--CA-G---C----AAAG-----A...CCT--AGT---A------AGC---...-TC--T-AC---GCA-AG-ATC-A-AAGAAA-A--------A--C--CA-G-----C---C----T-   4699

SUN.GA.98.L14       AAGAGAC-G---A-G---A----AAAG-----A...CCA--TGT---A-------G---G...-TC--T-AC---GCAGCCT-TT--CAGGAGATG---G--A-A--C-TA--G--------GC-G----   4698

MND-1.GA.-.MNDGB1   ......-----CT----CC--C-AAAT-----A...CCA--A--G--A------------...-----T--C---GAAGC-CA-T-AAGAGAGA-A--CC--T-A---G--C-------C---C-G--T-   4025

MON.CM.99.L1        ......C----C--G---A-G--AAATT-G--A...CCC--AAGG--A--T-----A--G...-----T----------A-TACT-AAGAGA-ACC-ACC--A-T--TA--C-GT-G--C----------   4041
MON.NG.-.NG1        ......C-G--C--C--CA-G--GAAC--T--A...CCR----G---G--T-----A---...--------C-------A-TATC-CAGGGA-AC--A-GG-A-T---A-AC-CC----C-----G----   2634

MUS.CM.01.1085      ......C----C-----CA-G--ACAG-----A...CCT--AA-G--A--T-----A---...----------------AGTACC-CAGGGA-A-A-ACC-AA-C---G--T-GT----C----------   4028

DEB.CM.99.CM40      ......-GGA-C--C--C--G--AA-GG----G...G-A--------G--C-----A---...--C--TG-G-------A-CA-T-AAGGGA---A-ACC-A--A--TA-AC-CA----T--GC----TA   4144
DEB.CM.99.CM5       ......-G-A-C-----C--G--AA--G----A...G----T-----G--T---------...-----TG---------A-CA-T--AGAGA---A---C-GT-A--TA-CT--A----C--GC-G--TA   4138

SYK.KE.-.KE51       ......---A----G---C-G---AAC--CCCA...--A--A--G--A------------...-------C----GTAGA-TAC--AAGGCAA--A---C-T--A--CAGACAG-----C----CT----   4193
SYK.KE.-.SYK173     ......---A-C-----CC----AA----TCCC...C-A--A--G--A--T-----A-GG...--C---TCA---AT-GAGTATC-TAGGCAG--G---C-T--A--C-GACAG----------C---TA   4538
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H1B.FR.83.HXB2      TAGCCAGCTGTGATAAATGTCAGCTAAAAGGAGAAGCCATGCATGGACAAGTAGACTGTAGTCCAGGAATATGGCAACTAGATTGTACACATTTAGAAGGAAAAGTTATCCTGGTAGCAGTTCATGTAGC   4468
Pol                 V__A__S__C__D__K__C__Q__L__K__G__E__A__M__H__G__Q__V__D__C__S__P__G__I__W__Q__L__D__C__T__H__L__E__G__K__V__I__L__V__A__V__H__V__A    p31

H1A1.UG.85.U455     -----------A----------A--------G-----------------------------------G---------T-------C------C-------------A-----A--------C--------   3914
H1B.US.90.WEAU160   -------------------------------------------------------------------------------------------------G------A-------------------------   4467
H1C.ET.86.ETH2220   ----TT-------------------------G--------A------------A-T-----------G---------T-------------C--------G---A-C--------------C--------   3860
H1D.CD.84.84ZR085   ----T--------------------------------A---------------------------------------T----C-----------------------------------------------   3990
H1F1.BE.93.VI850    ----T-----------G--------------G-----------C-----------------------G---------T-------C--------------C--G-----------------C--------   3808
H1G.SE.93.SE6165    -G-----------------------------G---------------------------------------------T--------------------------A-----A-A-----------------   3865
H1H.CF.90.056       ----T--------------------------G-----------------------------C---------------T-------C--------G------C-------T-----------C--------   3815
H1J.SE.93.SE7887    ----T-----------------------G--G-----------------------------------G---------T--------------C-------------------------------------   3782
H1K.CM.96.MP535     ----T--------C-----------------G--------A------------------------------------T--------------------------A----------------C--------   3664
H101_AE.TH.90.CM240 --A---A---------------A--------G-----T-----------------------------G---------T-------C------C-------------C--------------C--C--G--   4042
H102_AG.NG.-.IBNG   -G---------------------A-G-----G---------------------------G-----------------T----------------------G---A-----T-A--------C--------   3993
H1N.CM.95.YBF30     -------------C-----C-----------G-----------------G--CA-T------------G-G------T-------------C-----G------A-C-----T--G--G--C-----G--   4062
H1O.BE.87.ANT70     -T--T------CC---------TA-------G-----A--T-----T--G--------C-------A-G--------A-------C------A-G-----C---A-C--AA-A--T--T--C-----G--   4523
H1O.CM.91.MVP5180   -T--T--T---CC------C--TA-------G-----A-C------T----------AC--C----AG---------A-G--------------------C---A-C--AA-A--T--T--C--------   4498

CPZ.CD.-.ANT        ----ACAG--------------CG----G----------G------------------C------------------G-------C--C-----------T-----A---A-A--------G------T-   3907
CPZ.CM.-.CAM3       -----C-T-----------C--A-----------G-----------G-----------C--C-----C---------T----C--C-----CC----------------------G-----A--------   3882
CPZ.GA.88.GAB2      ------CA-----------------T-----------A--A-----------G--T--C--------G--C-----G--G--C--C--C--C--------G---A-A--------G-----C-----G--   3861
CPZ.GA.-.CPZGAB     -G---CAT--------G--C---G----------------------G--G-----------C-----G--T------G----------C--CC-------C-----G---A-A--G--------C-----   4529
CPZ.US.85.CPZUS     -G----------------------C---------G-----A-----G--G-----T--C--------T--C-----G-----------------------G---A-C--TA-A--G-----A-----G--   4528
CPZ.TZ.-.TAN1       -T--TCAG---CCA-----C--TA----------G--T--A--------G--G----AC-------A---C------A----C-----C--CC----------G--C---A-A--------G--------   4112

H2A.GW.-.ALI        --AA--CA----CCC---------AG--G-----G--T--A-----G-----GA-TGCAGAA-T---C-CT------A-G--C--C-----C--------------C---A-AA-------G-----T--   4843
H2A.DE.-.BEN        --AA-TCA----CCC----C--A-AG--------------A-----G------A-TGCAGAAAT---CG-T------A-G--C-AC-----C------------A-C--TA-A--------A-----T--   4850
H2A.SN.-.ST         --AA--CA--CACCC---------AG-----G--G--T--A-----G------A-TGCAGAATT---C-CT------A-G--C--C-----C------------A-C--TA-A--------A-----T--   4295
H2B.GH.86.D205      --AATTC------------C--A-A------G-----T--T--------G---A-TGCAGAC-T---G-C------GA-G--C---------------------A----AA-A--G-----C--------   4823
H2B.CI.-.EHO        --AATTC------------C--A-A------G-----T--T--------G---A-T-CAGAA-T---G-C-------A-G--C--------------G-----G-----AA-A--G--------------   4821
H2G.CI.-.ABT96      --AATTCA-ACC-C-GT--C--A-AG--------------T--------G---A-TGCAGAATTG--T-CT------A-G--C--C--C-----------------A---A-A--------------G--   4177
H2U.FR.96.12034     --AAT-CT---C--GTT--C----AG-----------------------G---A-TACAGAAGT---G-C-------A-G--C-----C--C-----G---------G--A-C--G-----A-----G--   4329

MAC.US.-.239        ---A--C---------------T-AG--------G--T--A-----G--G-C-A-T-CAGA--T---G-CT------A-G--------C---C----G------A-A---A-A--T-----A--------   4767
Pol                 V__D__T__C__D__K__C__H__Q__K__G__E__A__I__H__G__Q__A__N__S__D__L__G__G__W__Q__M__D__C__T__H__L__E__G__K__I__I__I__V__A__V__H__V__A    p31

SMM.SL.92.SL92B     --AATGCT---A-C-----C--A-AG--G--------G--A-----T--GAC-A-TGCAGAGGT---C-C------GA-G--C--C--C--C-----------G------A-A--------A-----G--   4198
SMM.US.-.H9         ---A--CA-----------C--C--G-----------Y--A-----G------A-TGCRGRA-T---G-CT------A-G--C--------CC----G--C---A-A--TA-A--T-----A-----G-G   4240

STM.US.-.STM        -G-AT-CA-----C--G--C--C-AG-----------T--A-----G------A-TGCAGAGTT---G-CT-----GA-G--C---------C-------C--GA-A--TA-A--------A--------   4414

SAB.SN.-.SAB1C      ----GGCA---CC------C---A-------G--GT-TG-A-----G--------TGC----------G-G------A-G-----------CC-----------A-C---A-A--G--T--------T--   4866

TAN.UG.-.TAN1       ----TGCT--CCCA--------AA-TCG-------C-G--A-----G--------TGCC---GT---GG-C------A-G--C-----------G---------A-C--TA-A--------C-----G--   4667

VER.KE.-.AGM155     ----A-TG--CCCA--------AG-------G---C-A--A--------------TGC-TCA------G-G-----GA-G--C--C------A-----------A-AG-GA-A-----G--C--------   4687
VER.KE.-.9063       ----A-TG---CCA--TGCCA-AA-------G---C-A--A-----G---------GCCTCC-----GG--------A-G--C--C--G---G-----------A-AG--A-A--------------G--   4695
VER.DE.-.AGM3       ------TG---CCA---------A-------G---C-AG-C-----G--------TGCCTCG-----GG--------A-G--C-----------------C--G--A---A-A--------C--------   4190
VER.KE.-.TYO1       -G----TG---CCA--------AA----G------C-AG-------------G--TGCCTCA--T----C------GA-G--------T---C-----AA------AG--A-A--T--G--C--------   4182

COL.CM.-.CGU1       GG-AA--A---TCAG-G------AAC------C----TG-T-----C--GC----T-A---CTAT--CT--------T----------T---GAG--------G------T-A--------A--C--CTG   4231

DEN.CD.-.CD1        -TAATGT----CCA---------AC-C-T--G---C-A--CAGA-----G--G--TGCCTC--T-----C------GA-G-----C--C--C-----GAAT-----A--AA-A--------AA---C---   4358

GRV.ET.-.GRI_677    ----GGCA---CCC-----C--AA---G-------C-T-A---------G------GCCTCCATT-A--CT-----GA-G--C--C--C--------------------AA-A--------A--------   4641

GSN.CM.99.CN166     -GAA--AA---TCC--G------G--C-T--G---C-A-AA-----G--G---A-TGCAGAATT---C--G-----GA-G--C--C--G-----G--------G--C---T-A--G--G--C--C-----   4196
GSN.CM.99.CN71      --AA--AG--CTCC---------A--C-T--G---C-A-AA-----G------A-TGCAGAATT---C---------A-G--C--C------C-G-----C---------T-A--G-----C--C-----   4178

DRL.-.-.FAO         -G--ACAG---CC---------AA--C-T-----GC-A--A-----C--------TGCA--C-------CT------A-G--C--C-----------------GA-A---A-A--G-----C--C-----   4035

RCM.GA.-.GAB1       ----ACAG---CCA--------AG-------G-----A--C-----G-----G--TGCA--------G-CT------A-G--C--C--------G---------A-A---A-A--------C-----G--   3947
RCM.NG.-.NG411      -----CAA--CCCC--G------G-------------AG-A--------G-----TGC---------T-CT------A-G-----C------C-----------A-C---A-A--------C--------   3962

MND-2.-.-.5440      -T--ACAA---CCA---------AC---G------C-TG-T-----G--G---A-TGCAGA------G-C------GA-G--C--C--C---------------A-C---A-A--------C--------   4029
MND-2.CM.98.CM16    -----CAG---CCA--G-----AAC---------GC-A--A-----C--G-----TACATCC-------CC------A-G--C--C------A-G-----------A---A-A-C------C--------   4469
MND-2.GA.-.M14      -T--ACAG--CCCA--G------G-----------C-T--C--------G--G--TGCGGCC-------C-------A-G-----C--C---C----------G------A-A--------C-----G--   4396

MNE.US.-.MNE027     ---A--CA--------------T-AG-----------T--A-----G--G---A-T-CAGA--T---G-CT------A-G--------C---C----G------A-A---A-A--T-----A--------   4235

LST.CD.88.447       -GAAT--T---A-----------AC---G-----------AACA-----------TAC-TCA-----T--T------A----C--C--T--CA-G--G---C-G--A---A-TAAT-----------G--   3745
LST.CD.88.485       -GAA---T---A-----------AC---G-----------AACA-----------TAC-TCA-----T--T------A----C--C--T--CA-G--G---C-G--A---A-TAAT---A-C-----G--   3745
LST.CD.88.524       --AATGAG----C---G-------AG--G-----------AACA--T--------TGTATCAGTG--T--T--------G--------T--CC-------GC--A-C---A--AAT-----C---A-G--   3742
LST.KE.-.lho7       -CAATGA-----CA--C-----AAAG--------------AACA--------G--TGTCTCAGTG--T--T-----G-----C-----T--C---------C-G--C--TA-AAAT-----C-----G--   4829

SUN.GA.98.L14       -CAATGAA----CAC-------A-AG-----G--------AACA-----------TGCCTCAGTG--C--C-----GA-------C--C--CA-G----A------C--AA-A-----G--G-----G--   4828

MND-1.GA.-.MNDGB1   -GCAA--T--CAG---G--CTGT-ATC-T-----GC----AA-G-----GAC---TGC-TCA-TT---G-C-----GA-------C------C-G---AATC--A----TA-A--------G--------   4155

MON.CM.99.L1        -CAA-CAT---C-C--------AAACC-T------C---AATCA-----G---A--GCAGAAGT----G-------GA-G--C--C--C---C----G----GCA-A--TT----------A--------   4171
MON.NG.-.NG1        -CAA-CAT--CCCC--G-----CAC-C--------C---AA--------G-----Y-CAGA-AT---G---------A-G-----C--T----AT-------GTA-C-----A-----C-----------   2764

MUS.CM.01.1085      --AA-CAT---CCA-----C---AC-C-T------C-A-AAACA--G-----CA-TGCAGAGAT---GG--------A-G-----C--C--CC-G--G------A-C--T--A--------C-----G--   4158

DEB.CM.99.CM40      --A-ACAA--CCCC---------AC--G---G--GC---CA-----T--G--G--TGCCTCAATG--C--C-----GA-G--C--C--C---C-G---AAC---A-A--AA-A--G-----C-----G--   4274
DEB.CM.99.CM5       -T--GCAG---CCA--G--C---A----G-----GC-T--------T--------TGCCTCCATG--GG--------A-------C--C--CC-----AAC-----C---A-A--------G--------   4268

SYK.KE.-.KE51       ---AA-TG---CCC-----C--AA-C-G-------C-A-AA-----G---------ACAGA--T---T-C-------A-G--------C--C--------------A--TTGT--------AA-CAC---   4323
SYK.KE.-.SYK173     --CAACAA---CCA--------AAAT-G-------C-A-AA-----G--------TGTAGA-AT-TAT-AT-----GA-G--C-----T---GAG-----C-----A---TGT--------AA-CAC---   4668
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H1B.FR.83.HXB2      CAGTGGATATATAGAAGCAGAAGTTATTCCAGCAGAAACAGGGCAGGAAACAGCATATTTTCTTTTAAAATTAGCAGGAAGATGGCCAGTAAAAACAATACATACTGACAATGGCAGCAATTTCACCGGT   4598
Pol                 __S__G__Y__I__E__A__E__V__I__P__A__E__T__G__Q__E__T__A__Y__F__L__L__K__L__A__G__R__W__P__V__K__T__I__H__T__D__N__G__S__N__F__T__G_    p31

H1A1.UG.85.U455     ------C--C-----------------C--------------A-----G--------C---A-AC-----------------------------GT------C--A---------------------A-C   4044
H1B.US.90.WEAU160   ------------------------------------G--------A-----------C---A-C------C----------------------------------A---------------------A--   4597
H1C.ET.86.ETH2220   ------C--C-----G-----G--------------------A--A-----------C-----AC-------------G-----------C-GGGT---------A--T--------T--C------A--   3990
H1D.CD.84.84ZR085   ------C------------------------------------------G-------C-----C------------------------------GT-G-G-----A---------------------A--   4120
H1F1.BE.93.VI850    T----AG--C--------------------------------A-----------C--C--CA-A-----G-------------------------T---------A---------------------A--   3938
H1G.SE.93.SE6165    ------C-----------------------------------A--------------C---A-A-----------------G----------C-GT---------A--T------------------A--   3995
H1H.CF.90.056       ------C-----------------C--C--------------AA-------------C--C--G--G---C-----A-C---------------GT---------A--------------------GA--   3945
H1J.SE.93.SE7887    ------C--------------------C--------------A------G------T----A-A--------------C---------------GT---------A--------------C------A--   3912
H1K.CM.96.MP535     T--C--C--------------------C-----------G--A--A--------C--C---A-AC-----------------------------GT---------A----------C----------A-C   3794
H101_AE.TH.90.CM240 ---------------------------C--------------A-----G--------C-----GC-----C-----------------------GT------C--A-----C--T------------A-C   4172
H102_AG.NG.-.IBNG   ------C--------------------C--------------A-----G--------C---A-A--------------------------G---GT------C--A---------------------A--   4123
H1N.CM.95.YBF30     ------C--CT-------------------T-----G-----A------------------A-------G-----T------------------GTT-----C-----T-----ATC---------TA--   4192
H1O.BE.87.ANT70     A-----G-TC--------------G--A--------------A--A-----T--C--C--C--G------C-G--T-C---------T--T---GT---------A-----C--GCCT-----T--AA--   4653
H1O.CM.91.MVP5180   A----AC-T------------G--G--A--------------A--------T--C-----C--G-------------C---------T--C---GT---------A--------ACCT-----T--AA--   4628

CPZ.CD.-.ANT        T-----C-TC--------T-----A--GG---AT--G------A-AAGT--------C--C--G-----------CA-C-----------------------C-----------AGCT--------AA--   4037
CPZ.CM.-.CAM3       ------G--CC----G-----G--C-----T-----G--T--A-----------T------A--C----------------------T------GT---C--C-----T-----GCCT--C--T---A--   4012
CPZ.GA.88.GAB2      A--------CT-------------A--------T--G--T--A--------T---------A-C--------------G--------------G-AG-----C--A--T-----A-CA---------A--   3991
CPZ.GA.-.CPZGAB     ------C--------------------C-----T--G-----A--A--------T-----C--G--------------T-----------------T--T--C--A--T-----GCCA-----T--AA--   4659
CPZ.US.85.CPZUS     ---------CC----------G--C-----T-----------A--A--G-----C------A-C-----------------------T------GTG--T--------T-----ATCT--C--T--AA--   4658
CPZ.TZ.-.TAN1       T-----T-TC--------------C--A----A---------AAGA-----C--T--C--CA-CC-------G--------------T-----G-A---------A--T-----ACCA-----T--TA--   4242

H2A.GW.-.ALI        --------TC-----------G--C--C--GCAG---T----AAGAC--------CTC--C--A------C-G--TA-T---------A---C-CACT-G--C--A--T-G---TGT---C------TCA   4973
H2A.DE.-.BEN        A-------TC--------------C--C---CAG---T----AAG-C-G------CTC--C--A------C-G--CA-T--G------A---CGCACT-G--C--A---------CC---C-----TTCA   4980
H2A.SN.-.ST         A-------T---------------C--C---CAG---T----AAG-C----G---CTC--C--AC-----C-G--CA-T--G------A---C-CATT-G--C--A--------TGC---C-----TTCA   4425
H2B.GH.86.D205      ------G-T------------G--A--A--CCA---G-----AAGAC-G-----TCTC--C--AC----G--G--CA-C--------TA-C-C-CACC----C--A-----C--TGC---C------TCA   4953
H2B.CI.-.EHO        --------TC--------------A--A--CCA---------AAGAC-G-----TCTC--C--G-----GC-G--CA-C--------TA-C-C-CACC-G--C--A-----C--TGC---C-----TTCA   4951
H2G.CI.-.ABT96      ------C-T-G-------------A--C---CA---------AAG-C---------TA--C--G--------------G--------TA-C-C-CACC-------A--------TGC---C------TCG   4307
H2U.FR.96.12034     ------C-T---------------G--C--GCAG-----T--TAG-C-------CCTG--C--AC----GC----------G-----TA-C-CTCATT-G--C--A--T-----TGC---C-----TTCA   4459

MAC.US.-.239        T-------TC-----------G--A------CA---G-----AAGAC-G------CTA-----G--------G-----C--------TA-T-C-CATC----C--A--T-----TGCT--C--TG-TTCG   4897
Pol                 __S__G__F__I__E__A__E__V__I__P__Q__E__T__G__R__Q__T__A__L__F__L__L__K__L__A__G__R__W__P__I__T__H__L__H__T__D__N__G__A__N__F__A__S_    p31

SMM.SL.92.SL92B     T-----C-T------------G--A--A--TAGG--------AAGAC-G-------TG--C--C------A-----TC---------TA----GCATC-G-----A-----C--TGC----------TCC   4328
SMM.US.-.H9         T-------TC-----G--------A--C--GCRG--------AAGAC--------CTG-----GC----------CA-C--------CA-C-C-CATC-G--------T-----TGC---------ATCA   4370

STM.US.-.STM        T-----G-T------G--------A--C---CA----------AGAC-G-------TG-----G--G--G------A-C--------T--C-C-CACC-G--C--G--T------GCT--C------TCG   4544

SAB.SN.-.SAB1C      T-------T---------------A--C---CAG--------AA-A-CT------C-C--C--GC-G--G-----CA-C--------CA-C-C-CAGC-G-----A--T-----T-C---C--T--TA-C   4996

TAN.UG.-.TAN1       ------C-TCT-------------C--AG-TAGG--------AA-A---------A-A--C--G------A-CATTA-T--G-----TA-T-C--A-T----------------GCCA-----TGTTA--   4797

VER.KE.-.AGM155     ------G-T------------G-----C--TAGG--------AA-A--G------A-G--CT-G------A--AT------------CA-C-CTCACC-C-----A--T-----ACCA--------TTC-   4817
VER.KE.-.9063       ---C----TC--------------C--A--TAGG--------AAGA--G-----CA-A--C---C-----A--TTGA-T---------A--GTCCAGT----C--A--T-----ACCA-----T--TTCC   4825
VER.DE.-.AGM3       --------TC-----------------A--TAG----------A-A---------A-A---T-A-----GA--CT-A-T--------CA---CCCA-C-G-----A--------ACC------T--GTC-   4320
VER.KE.-.TYO1       --------TC--------------C--A--TAGG--------AA-A-----G---A-G-----A------A--CTGA-T--------TA---C-CAGT----C--A--------GCCT--C--T---TCC   4312

COL.CM.-.CGU1       T-C-CTG-TCTGCTGG---ACCA-AT-AAAGAG----------G-A-------GTAGGGCC--CA-------G--TA-TCAG---GAG--T-G-CA-G-T--C--A--T-----GCCA-----TGTAA--   4361

DEN.CD.-.CD1        ------G--CC----GA--A--A--T-G-----G--G-----CA-A---------CTA---T-AC-GC-GA----T-CT---------A-C-CC-A-T----C--A--------ACCA-----T-T-A--   4488

GRV.ET.-.GRI_677    --------TC-----------G--G--C---AG------T---A----G------C-C-----GC-G---C-GTT--C------------G---CATC----C-----T------CCA--C--T---TC-   4771

GSN.CM.99.CN166     A-----G---G-CTGG--TAGGA-A--A--CCAG--------CAGAC----T----TGAAG--C---G---------C--C------T----CCCACC-------A--T------CC-------GT-TCC   4326
GSN.CM.99.CN71      ------G---G-TTGG--TAGGA-A--A--CCA---------CAGAC----T----TAAAG--A---G---------C--C-----------CTCACC-------A--T------CC--------T-TC-   4308

DRL.-.-.FAO         A------C-C--------------A--A--------------AG--A-------T--------GC----------T--C------------TC-CACT-G--C--A--T-----ACCA---------A--   4165

RCM.GA.-.GAB1       A--------------G--------A--A--------------AA-A--G------C----C--G--G---C------C--------------GG-AGC----C--A--T-----AGCA--------AA--   4077
RCM.NG.-.NG411      ---------C--------------A--A--------G-----AA-A--G-----TC----C--G-------------CC-----------G---CATT----C--A--------A-CA--C--T--AA--   4092

MND-2.-.-.5440      ----------T----------G--A--A--------G-----AA-A--------GC-C--C--G-----GC-------T--G------------CATC----C-----------TCCT--C--TGT-A--   4159
MND-2.CM.98.CM16    A---A-G---C-------------A--A--CA----------AA-A---------C-C--C--G--------------T---------------CATC----C--A--T------CCT---------A--   4599
MND-2.GA.-.M14      ----------C-------------G--A--------------AA-A---------C----C--GC-----C-------------------G---CATT----------------TCCA--C--TGT-A--   4526

MNE.US.-.MNE027     T-------TC--------------A------CA---G-----AAGAC-G------CTA-----G--------G---A-C--------TA-T-CGCATC----C--A--T-----TGC---C--T--TTCG   4365

LST.CD.88.447       -TC-----T---G-T---------A-------AT---------A-AAC-------C-C--C--G------C-GTGCA-C------------C-GCA-G-C-----A--------ACCA--C--TGT-A-C   3875
LST.CD.88.485       -T------T---G-T---------A-------AT---------A-AAC-------A-C--C--G------C-GTGCA-C------------C-GCA-G-C-----A--------ACCA--C--TGT-A-C   3875
LST.CD.88.524       ATCA--C-TC--G-TT--------G-------AT---------A-AACT------A-----T-G-----G---TGTA-C--------T------CA---T--C--A--T-----TCCA-----TGTGA--   3872
LST.KE.-.lho7       -TCA--C-TC--G-TT-----------A----AT--G-----AA-AAC---GT--C----C--G---------TGCA-T--------T------CA---------A--------TCCA-----TGTAA--   4959

SUN.GA.98.L14       TTCA--G-----G-T---------AC-A--CAAT--GCA----A--AC------CAC--GG--G-----GC-CTGT-CC-TG------------CAG--------A--T-----GCCA-------T-A--   4958

MND-1.GA.-.MNDGB1   TTCA--C-TC--GA-G-----------AA----------T--AA-AA-G------G-G-----G-----G-------C-CA------TA-T-GT-A-C----C--A--T-----GCCT--C--T--TA--   4285

MON.CM.99.L1        ------T---G--TGG--CA-GA-CC-A---AGG--------AA-ATGT----GGATAGCC--G--GG-GC-G--C-CT-TG-----G--C-CTCAG--------A--T-----GCCA---------A-C   4301
MON.NG.-.NG1        T-----C--CG-TTGG--CA--A--C----CAG----------A-A-------GCAT-GCC--G--GG--C-T----CG-C-------A--C-TCATG----C-----------ACCA---------A--   2894

MUS.CM.01.1085      T-----G--C--GTGG---A-GA-AT-G---AG----------AG-C-G-----T-TAGGC--AC-GG-G------TC-CT------T-CG-C-CA---C-----A--T-----GGCT--C----T-A--   4288

DEB.CM.99.CM40      T--------------GA-CA-GA-CC-A--------------AA-A--G-----TCTG--C--G---C-G----G--C--------------CTCAG-----C--A--------ACC---C--T-T-A--   4404
DEB.CM.99.CM5       T-------T---G--GA-TA-G--CT-AT----------T--AA----------C-TA--CT-A---C-G--G-GG-C---------CA-T---CAG-----C--A--------ACCA-------TAA--   4398

SYK.KE.-.KE51       ------G----C----A-TA--A-AT-GAA-AG------------A-------G-CTA--C-----GC--A------C----------A-T---CAT--------A--------TCCA--C----T-A--   4453
SYK.KE.-.SYK173     T---------------A-CA-GA-CT-AAA-AGG-----G---G-T----------TG-----CA-GC--A----CA-T---------A-----CAG-----C-----T-----ACCA--C--TGT-A--   4798



P
L

V
 C

om
plete G

enom
es

456

PLV
complete genomes

                                                                                                         | Glu152 catalytic site
H1B.FR.83.HXB2      GCTACGGTTAGGGCCGCCTGTTGGTGGGCGGGAATCAAGCAGGAATTTGGAATTCCCTACAATCCCCAAAGTCAAGGAGTAGTAGAATCTATGAATAAAGAATTAAAGAAAATTATAGGACAGGTAAGAG   4728
Pol                 _A__T__V__R__A__A__C__W__W__A__G__I__K__Q__E__F__G__I__P__Y__N__P__Q__S__Q__G__V__V__E__S__M__N__K__E__L__K__K__I__I__G__Q__V__R__    p31

H1A1.UG.85.U455     ---G-A----AA--A-T------------AAAT---C-A-----------G--C-----------------------------G-----C-----C--G--------------C-----G----------   4174
H1B.US.90.WEAU160   A---------A---------------------G-----------------C-----------------------------GA------------------------------------------------   4727
H1C.ET.86.ETH2220   AA-G-A----AA--A--------------A--T--TC-A--------------------------------------------------------------------------C-----G----------   4120
H1D.CD.84.84ZR085   -----A----A---------C--------A--T-------------------------------------------------------------------------------------------------   4250
H1F1.BE.93.VI850    --CG------A---AT-------------A--T---C-A--------------C--------------------------------------A--------G-----A--G--C----------------   4068
H1G.SE.93.SE6165    ---G-A--A-A---A--A-----------AAAT----CA--------------------------------C--------------------------G--------------C--C--G-----C--G-   4125
H1H.CF.90.056       ---G------A---A--------------A-AT---C-A-----------G-----------------------G-----------------------------------G--C-----G----------   4075
H1J.SE.93.SE7887    -G-G-T--G-A---A--------------A-AT--------------------------------------------------------------------------------C----------------   4042
H1K.CM.96.MP535     A--GT-----A---A--------------A--TG----------------G--------------------C-----------------------------------------C--------------G-   3924
H101_AE.TH.90.CM240 ---G-A----AA--A--------------CAATG--C-A-----------G--C--------------------------------------------G--------------C-----G----------   4302
H102_AG.NG.-.IBNG   ---G-A--A-A---G--A-----------AAATG---CA--A-----------------------------C-----------G-----------------------------------------C----   4253
H1N.CM.95.YBF30     --C--T--A-AA--A--------------AAAT-----A-----------G--A-----------T--------G----C------G--C--------------------------------AA-C----   4322
H1O.BE.87.ANT70     A-A--TA-G-A---T--A-----------CAAC--AC-A--T--G--------A--A--T-----A---------------------G-C--------G--------ATC-------CAG-----G--G-   4783
H1O.CM.91.MVP5180   --AG-CA-G-AA--T--A---------A-A--C--AC-A--T--G-----G--A--A--T-----A---------------------G-C-----------------ATCT------CAG-----G--G-   4758

CPZ.CD.-.ANT        --AG-A--A-AA--G--A-----------TAAT---C-A--------------A--A--------A-----------------G-----C---------C----G---C-------------AA-T----   4167
CPZ.CM.-.CAM3       AA---A----A---A-----C--------A--C---C-A--------------------T-----A--------------G--------A--------G--------A--G--C--------AA-T----   4142
CPZ.GA.88.GAB2      --AG-A--A-AA--A--------------A--C--A--A--A-----------A--T--T-----A-----------G-----------C-----C-----------A--G--------G--A--T----   4121
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---G-A--C-A---T--------------A-AC--------------------A-----T-----A--G-----------G--------CT-A--------GC----------A-----------T--G-   4789
CPZ.US.85.CPZUS     AG---A-----A--A--T--C--------A--C--AC-A--A--G-----------A--------A--------------G--------C-----------------------C--------AA-C--G-   4788
CPZ.TZ.-.TAN1       A-AG-A--G-A---A-----C--------ACA---TC-A--T--------G-----A--T-----T---------------------------------C--------C---------AG--A--C--G-   4372

H2A.GW.-.ALI        CAGGAA--A-A-ATG-TAGCA-------TT--T--AG----ATCC------G-A--T--------A-----C---------------G-A------C-CC-CC----A--TCAG---A-CAGAA-T----   5103
H2A.DE.-.BEN        CAGGAA--G-A-ATG-TGGCA-------TA--T--AG-A--ATCC------G-A--T-----C--A-----C--G------------G-A------C-CC-CC-------TCAG---A-TAGAA-T----   5110
H2A.SN.-.ST         CAGGAA--A-A-ATG-TGGCA------ATA--T--AG-A--ATCC--C---G-A--T--------A-----C-----------G---G-A------C-CC-CC----A--TCAG---A-CAGAA-T----   4555
H2B.GH.86.D205      C-A-GT--A-A-ATG-TAGCC-------TA-----AG-A--AACT------G-A-----T--C--A-----------------G---G-A-----CC-TC-CC-G--A--TCAA----ACAGAC-C----   5083
H2B.CI.-.EHO        CAAGAT--G-AAATG--AGCC------ATA--G--AG-A--AAC---C---G-G-----T-----AG-------G------------G-A-----CC-TC-TC-G--A--TCAG----ACAGAA-T----   5081
H2G.CI.-.ABT96      CAAGA---G-A-ATG-TAGCC-------TA--C---G----A-C-------G-A--A-----C-----G--------G-----------A------C-TC-TC--------CAA----ATA-AA-T----   4437
H2U.FR.96.12034     CAGGAA--A-A-ATG-TAGCA-------TA--T--AG----TACC------G-A-----T--C--G-----C--------G------G-C------C-CC-TC-------CCAA----AGAGAA-C----   4589

MAC.US.-.239        CAAGAA--A-A-ATG-TTGCA--------A--G--AG----CACC-----GG-A--A--------A--G-----G--------G---G-A------C-CC-CC-G--A--TCAA----ATAGAA-C--G-   5027
Pol                 _Q__E__V__K__M__V__A__W__W__A__G__I__E__H__T__F__G__V__P__Y__N__P__Q__S__Q__G__V__V__E__A__M__N__H__H__L__K__N__Q__I__D__R__I__R__    p31

SMM.SL.92.SL92B     CAGGA---G-A-ATG-TAGCA------TTA---G-GG-A---TCC------G-A--G-----C--A--------G------------G-C---G-CTT-C-TC-T-------AC----ATA-AA----G-   4458
SMM.US.-.H9         CAAGAA--G-AAATG-TTGC---------A--R--TG-A---ACC---R-GG-A--T--T-----A--G--C---R-G-----G---G-G-----CC-TC-TC----A-CCCAA----ATAGAA-T----   4500

STM.US.-.STM        CAGGA---A-A-ATG-TAGCC--------------AG-A--AACC------G-A--T--------A--G--C-----------G---G-C------C-TC-T-------CCCAG----ACAGAA-T----   4674

SAB.SN.-.SAB1C      CAGCAA--AGCA--TATT--C-------GAAA---AG----CAC------GG-A--------C-----------G-----------------------GC-G-----AG----C--------AA-T----   5126

TAN.UG.-.TAN1       CAGGA---ACAAA-TATT----------GACA-G-AG----CAC-ACA--G--C-----T--C--A---TCA------AGT------AG--------G-C-------AG---C-----A-A-AA-T----   4927

VER.KE.-.AGM155     CAGGAA--AGCT--TATG--C-------GAAAGG-AG-A--CAC-ACG--GG-A--A--T-----A--GTCC--G---TCTA-----AG------C---C----G--AG-G--A--T---A-AA------   4947
VER.KE.-.9063       CAAGA---AGC---AAT-----------GAAAG--AG----CACCACA---G-G--A--------A--GTCA--G---TC-------AGC-----C---C--C-C--AG----A--T---A-AA------   4955
VER.DE.-.AGM3       CAAGAA--AGCA--AATG----------GAAA---AG-A--CACCACA--TG-A-----T--C--T---TCA-----CTCTA----GAG----------C-G-----AG----A--T--GA-AA------   4450
VER.KE.-.TYO1       CAAGAA--GGCA--AATA----------GAAA---TG-A--TAC-ACA--T--A--A--T--C------TC-------TC-A-----AGC-----C--GC-------AG-G--A--T--GA-AA------   4442

COL.CM.-.CGU1       CAGCACT---A---A--AGTG------CTA-----AGCA--CACCACA---CAC-----T-----T---TCA--------T-----GCAG-GA--C--G--TG-T--A-G--AG--TAAGA-AA-G-A--   4491

DEN.CD.-.CD1        CAAG-CA-GCA---A--A-----------AAAT-----A--CACCACA---G----A--T-----A--------G--TA-T------AA--A---C--GC--------G--G------C--TA-----G-   4618

GRV.ET.-.GRI_677    CAG-AT--GGCA--G-TG--C-------GTAAT--AG----CACCAC------A--T--T--C--A--GTCA--G--TAGT------AGC-----C-G-C-GC-C---G----C--CTCT--AA------   4901

GSN.CM.99.CN166     AAGGAAT-GGAA--A-----C--------A-AC--AC-A--CACCACA--GG-G--A-----C--G-----------G---------AAC-----C---C--C-C---G---CA--CACGA-AA-C----   4456
GSN.CM.99.CN71      AAGGAAC-GGA---A--T-----------AAAC--AC-A--CAGTACA--GG-G--A-----C--G-----------G---------AAC-----C---C--C-C---G---CA--CCA-A--A-T----   4438

DRL.-.-.FAO         -AA-A---AGCAA-A-TA--C--------TAAG--AG----TACCACA---G-------T--C-----G-----------G--------A-----C--TC-GC-------------------AA-T----   4295

RCM.GA.-.GAB1       --AG-A--ACA---G-T---C--------TCAG--AG----C-CC------G-A--T--------T-----------------G---AGC---------C-------A-T---C----A---A-------   4207
RCM.NG.-.NG411      --AG-A--GCAA--A-A------------TCA---AG----CACC------G-A-----------T-----C--------G--------A------C-TC----G----T---A-----G--AA-T----   4222

MND-2.-.-.5440      -AA-A---GGCCA-A-T---C--------TCA---AG----CACCACA---G-A--T-----C--A--G------------------G-A-AA---C-TC-TC-T-----G--C----A---A--T--G-   4289
MND-2.CM.98.CM16    -AA-AA--AGCCA-A-T------------TCA---AG----CACTACA-----------------T--G------------A----GG-A-AA--CC-TC-TC-C--AC----C-----G--A--T----   4729
MND-2.GA.-.M14      -AG-A---AGCCA-A-TG-----------TCAG--AG----CACCACA-----A-----T--C-----------------T--G---G-A-AA---C-TC-TC-T---GT--------AG--A--T--G-   4656

MNE.US.-.MNE027     CAAGAA--A-A-ATG-TTGCA--------A--G--AG----CACC-----GG-A--A--------A--G-----G--------G---G-A------C-CC-TC----A--TCAA----ATAGAA-C--G-   4495

LST.CD.88.447       AAGGA---ACAA----TAAT-------CTA--T--TG-A--TAC-ACA--------T--T--C--T--G-----G--------T---G-C-AA-------C-C----AC---------A-AG---C----   4005
LST.CD.88.485       AAGGA---ACAA--A-TAACC------CTA--T--TG-A--CTC-ACA--G-----T-----------G-----G--------T---G-C-AA-------TGC-----C----C----A-AG---T----   4005
LST.CD.88.524       AAAGAT--ACA---A-TGACC------TTAA-T--AG----CAC-ACA--G--A--A--T--C--T--------------------GG-A-AA-------TT------C----C----A-AGA-------   4002
LST.KE.-.lho7       AAGGA---ACA---A-TAACC------ATA--G--AG-A--TAC-AC---G--A--T--T--C--T--G--------G--T------G-A-AA--C----TT-----A-GT-------A-AGA-------   5089

SUN.GA.98.L14       AAAGAT--GGA---A-TA---------TTA--C--AC----TAC-ACA--G--A--T-----C--T--G--------------G---G-A-A---C--G-T------AC-------CA-CAGAA-T----   5088

MND-1.GA.-.MNDGB1   CAGGAA--AGAAA--ATG---------TTA--G--AG-A--CAC---------A-----T--C--A--------G--G-----G---AA--AA-----GT-TC----AG--T-G--T-AGA-AA------   4415

MON.CM.99.L1        CAAGAAT-CGAA--A--TGCA--------AAAT--TC-T--CACCACA--GG-A--------C--A-----C-----G--T-----GAA--------G-C--C----AG-G-CC--TAAGA-AA-C--G-   4431
MON.NG.-.NG1        CAGGAAT--GCA--Y--TGCA--------AAAC--AG-A--CAGTAC----G-G--------C--A-----------T---------AAC--------GC--A-C--A-CC-CAT----GA-AA-C--G-   3024

MUS.CM.01.1085      --AGAAT-CGAA--A--A--C--------CA-C--AG-A--TACCACA--GG-A--A--T--C--T--G-----------G------AAC-AA--C---C-G-----AG--GCC---CACA-AA-C--G-   4418

DEB.CM.99.CM40      CAAC-A--C-A---A--T--C------CTA--T--TG----CACCACA--GG-A--A--T--C--A-----C--G-----G------AG--A---C-GGATTC----AG-T-CC--CAA---AA-C----   4534
DEB.CM.99.CM5       CAGC-A--C-A---A--A---------TT------AG-T--TACTACA--GG-A--A--T--C--A-----------G---------AGC-AA----GG-TCC----AG---C---CAA---AA-T----   4528

SYK.KE.-.KE51       -A-G-CT--GC---A--------------A---G--G-A--CACCACA-----A--A--------A-----C--G---A--------AAC-AA----G-C-------AG---CC--CAAT--AA-T--G-   4583
SYK.KE.-.SYK173     -AC-A-T-C-AA--A--A---------TGT--C--AG-A--CACTACA--T-----A-----C--A-----C--G---A-------G--C-AA----GGT-T-----AG--GC---CTC---AA-T----   4928
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H1B.FR.83.HXB2      ATCAGGCTGAACATCTTAAGACAGCAGTACAAATGGCAGTATTCATCCACAATTTTAAAAGAAAAGGGGGGATTGGGGGGTACAGTGCAGGGGAAAGA...ATAGTAGACATAATAGCAACAGACATACA   4855
Pol                 D__Q__A__E__H__L__K__T__A__V__Q__M__A__V__F__I__H__N__F__K__R__K__G__G__I__G__G__Y__S__A__G__E__R__.__I__V__D__I__I__A__T__D__I__Q    p31

H1A1.UG.85.U455     -G--A--------C--------------------------------T--------------------------------A------------------...---A-------------------------   4301
H1B.US.90.WEAU160   ----A---------------------------------------------------------------------------------------------...---A-------------------------   4854
H1C.ET.86.ETH2220   -A--A-----G--C--------------------------------T----------------G----------------------------------...---A----T---------T----------   4247
H1D.CD.84.84ZR085   ----A-----------------------------------------T-----------G---------------------------------------...---A--------------T----T-----   4377
H1F1.BE.93.VI850    ----A---------------------------------------------------------------------------------------------...---A-----------T-------------   4195
H1G.SE.93.SE6165    ----A--------------------------G--------------T--------------------------------------------A------...---A--------------T----T-----   4252
H1H.CF.90.056       -C--A--A-----C--------------------------------T---------------------------------------------------...---A-------------------------   4202
H1J.SE.93.SE7887    -A--A--------C--------------------------------A--------------------------------A------------------...---A-------------------------   4169
H1K.CM.96.MP535     ----------------C--A------------------------------------------------------------------------------...--------T--------------------   4051
H101_AE.TH.90.CM240 -G--A--------C-----A--------------------------T---------------------------------------------------...---A-------------------------   4429
H102_AG.NG.-.IBNG   ----A--------C-----------------G--------------T---------------------------------------------------...---A----T---------T----T-----   4380
H1N.CM.95.YBF30     ----A--A--------A-----------G--------G--T-----T-------------------------------------C-------------...---A-------------------------   4449
H1O.BE.87.ANT70     -C--A--A-----CT-A-GA-----------------------TG-T-------------------------------------C------A-----G...---A--------T-----T--C-A-----   4910
H1O.CM.91.MVP5180   -C--A--A--G---T-A--A--------------------C--TG-T-------------------------------------C---------G---...C--A--------C-----T--C-A-----   4885

CPZ.CD.-.ANT        -C--A--A-----AT-A------------GT---------GCA---T-------------------------------------CAC-T--AC-G---...---T--------C----------------   4294
CPZ.CM.-.CAM3       -A--A--A-----CT-G-G---------C--G--------G-----T-------------------------------------C------A------...--TA-------C-----------------   4269
CPZ.GA.88.GAB2      -C--A--A-----CT-A--------------------T--------T-------------------------------------C------A------...-----------GC-----------T----   4248
CPZ.GA.-.CPZGAB     ----A--A------T-A--A--------------------G-----T-------------------------------------C-------------...---A-------------------------   4916
CPZ.US.85.CPZUS     ----A--A--G---T-A--------T-----G--------------T-----------------------------------T-C------A------...--CA-------C------T----AC----   4915
CPZ.TZ.-.TAN1       -C--A--A--G--A--G-G----------ATC--------G-AT----------------------------------A-----C-------------...C--T--------C--A-T---A-T-----   4499

H2A.GW.-.ALI        -G-----AA-TACAG-GG-A---AT-----T---------TCATTG-ATG-------------GG--A--A--A----ATATG-CCC---CA------...C-CA-CA-T--G--CT-C-----ACA-G-   5230
H2A.DE.-.BEN        -A-----AA-TACAA-AG-A---AT-----TG--------TCATTG-ATG-------------GG--A--A--A----ATATG-CCC---CA------...C--A-CA----G--TA-C-----ACA-G-   5237
H2A.SN.-.ST         -G-----AA-CACAG-AG-A---AT-----T---------TCATTG-ATG-----------G-GG--A--A--A----ATATG-CCC---CA------...C--A-CA-T--GG-CA-TG----ACAGG-   4682
H2B.GH.86.D205      -C--A--A-T-TCAA-AG------TT----T-------ACTCA-TG-ATG-------------GG--A--A--A----ATATG-CCC-T-CA------...C----TA----G---A-C-----GCA-G-   5210
H2B.CI.-.EHO        -------A-T-TCAA-AG------TT--GTT-------ACTCA-TG-ATG-------------GG--A--A--A----ATATG-CCC-T-CA------...-----CA----G---A-T-----ACA-G-   5208
H2G.CI.-.ABT96      ----A--AA-TTCAA-AG-A--CAT---GTT----------CATTG-ATG-------------GG--A--A--A----ATATG-CCC-T-CA------...---A-TA----G--TA-T-----ACA-G-   4564
H2U.FR.96.12034     -A-----AA-TACAA-GG----CAT---C-T--------CTCA-TG-ATG-------------GG--A--A--A----ATATG-C-C-T-CA------...--CA-TA----G---T-C-----ACA-G-   4716

MAC.US.-.239        -A--A--AA-TTCAG-AG-A--CAT----TT---------TCATTG-ATG-------------GG--A--A--A----ATATG-C-C---CA------...T--A-TA----G--CA-T-----ACA-G-   5154
Pol                 E__Q__A__N__S__V__E__T__I__V__L__M__A__V__H__C__M__N__F__K__R__R__G__G__I__G__D__M__T__P__A__E__R__.__L__I__N__M__I__T__T__E__Q__E    p31

SMM.SL.92.SL92B     -A--A--A--GTCAG-AG----CCT-----T--------C-CATTG-ATG-------------GG--A--A--A----ATATG-C-C-T-CA------...------A-T--G--CA-C-----AC--G-   4585
SMM.US.-.H9         -A-----AA-TTCAA-AG-A--TAT-----T-------A-TCATTG-AT--------------GG--A--A--A----ATATG-C-C---CA------...T----CA-T--G--TA-C-----ACA-G-   4627

STM.US.-.STM        ----A--AA-CACAG-AG-A--T-T-----TC--------TCA-TG-ATG--------G-A--GG--A--AC-A----ATATG-CCC---CA------...T----TA-T--G--CA-C-----ACA-G-   4801

SAB.SN.-.SAB1C      --G-T--A---AGAT-GG-A--------CAT---------GCA---T------------------------------------TC-----CA------...C--A-CA-T------CAT-----AC--G-   5253

TAN.UG.-.TAN1       -AG-CTG--C-TT-T-GG-A--G-----C-TC-----CTGCCA---T-----------------G--A--A--A-----TATG-CCC---CA--G--G...C--A--A----G---A-C---C-AC--G-   5054

VER.KE.-.AGM155     --G-CTG-C--T--ACAG-A----------TT-----CTGCCA---T-----------------G--A--A--A------CTA-CA--T-CA--G---...C--A--A-T--G---A-----C-AT--G-   5074
VER.KE.-.9063       --G-TTG-C-GT--ACAG-A----------TT------TGCCA---------------------G--A--A--A-------TA-CAC---CA------...C--A-TA-T--G---A-----C-AT--G-   5082
VER.DE.-.AGM3       --G-CTG-C--T-CACAG-A----------TT------TGCCA---------------------G--A--A--A-------TA-CAC-G-CA--G---...T--A-CA-T--G--TA-T---C-AT--G-   4577
VER.KE.-.TYO1       --G-TTGCC--T--ACAG--G---------TG-----TTGCA-AC-T-----------------G--A--A--A-----AC-G-C-T---CA--G---...C--A-TA-T------A-----C-AT--G-   4569

COL.CM.-.CGU1       ----A--A---ACAT-AG-A-GCAA----GC---------C-ATGCG-T---------------G--A--AT-A------A-G---C--T--------CAAG---A-AGAGC----AT-GA-...T--G-   4618

DEN.CD.-.CD1        -AG-T--A---AGAT-AG-A------C--GC-------ACCC----T-TT-------------GG--A--AC-A----ATATG-CA----CA------...TACA-TA----GC--AAT---C-TT--G-   4745

GRV.ET.-.GRI_677    --G-TTG---GAGAT-GG----------G--------TACGCAT--------------------G--A--A--A-----TAT-TC-AGT-CA------...T-G--TA-T--GC--A-----C-AC--G-   5028

GSN.CM.99.CN166     -AG---TCAC-T-CT-AG-A---------GC-CA----TGC-A---T--T--------------G--A--A--A----ATATGT-CC-TACA------...------A-T--G--TCAC-----AT--G-   4583
GSN.CM.99.CN71      --G---TCAC-T-CT-AG-A---------GC-CAA---TGC-A---T--T--------------G--A--A--A----ATATGT-CC-TACA--G--G...T----GA----G--CCAC-----AT--G-   4565

DRL.-.-.FAO         -------A---A-A--AG----------T------------C-G--T--------------------------A----A-----------CA------...-----------T-----CT-T---C-CTT   4422

RCM.GA.-.GAB1       -A--A--A---A-AT-AG-A--------C-----------T--GG-T--------------------------------------------A------...---A----T---------------T--GC   4334
RCM.NG.-.NG411      -------A---A-GT-AG----------T-----------GC----T--------------------------------------------A-----G...---A--------------T-----T----   4349

MND-2.-.-.5440      ----A------AGG--AG-A--------G-----------GC-A--T--------------------------A----A-------C-T--A------...---------------A-C--------C-T   4416
MND-2.CM.98.CM16    -C--A--A--GA-A--AG-A--------T--------------A--T--------------------------A----AA------C----A------...-----------T------------C-C-T   4856
MND-2.GA.-.M14      ----A--A--GAGA--GG-----------------------C----T--------------------------A----A-------C----A------...-----G--T------A-------T--T-T   4783

MNE.US.-.MNE027     -A--A--AA-TTCAA-GG-A--CAT----TT---------TCATTG-ATG-------------GG--A--A--A----ATATG-C-C---CA-----G...T--C-TA----G--CA-T-----ACA-G-   4622

LST.CD.88.447       -AG-T---C----AT-A--------T--C-T-------AC-CA---T--T---------CA--GG--A--AC-A------CT-TCAC---CA-----G...T-TA-TA-T--G--TAATG-----T--G-   4132
LST.CD.88.485       -AG-T---C----AT-A--------T--C-T----------CA---T--T---------CA--GG--A--AC-A------CTTTCAC---CA-----G...T-TA-TA-T--G--TAATG-----T--G-   4132
LST.CD.88.524       -AG-T--AC-G--G--A-----------GTT---------CCA---T--T---------CA--GG--A--AC-G-------TATCAC---CA--G---...TACA-CA-T--G--CAATG----TT--G-   4129
LST.KE.-.lho7       -AG-T--AC-G--A--A--A----------T---------CCA---T--T---------CA--GG--A--AC-A------CTT-CAC---CA--G--G...T-TA-TA-T--G--TAATG----AC--G-   5216

SUN.GA.98.L14       -AG-T--AC-GG-AT-G--A--T-------TC-----TC-GCA---T--T---------CA--GG--A--AC-A-----AATG-CA----CA--G--G...T-TA-CA----G--TAATG----TC--G-   5215

MND-1.GA.-.MNDGB1   -AG-TTGCA--G-AT-A--A---------GCC-----CAC------T--T---------CA--GG--A--AC-A------ATG-CA-----A--G---...------A-T--G--CAAT-----AT--G-   4542

MON.CM.99.L1        --G---T----T-C--CCCA------T--GC-CAA---C-G------TTA--------------G--A--A--A----ATATGGCCC-T-TA--C---...T-TA--A----G---CAC-----AT--G-   4558
MON.NG.-.NG1        --G-A-T-C-GTTC--CTCT------C-GGC-CAAA-GC-C-A---T-TA-------------RG--A--A--A----ATAT----C--ATA--G--G...T----CA----G--TCAT-----TT--G-   3151

MUS.CM.01.1085      -AG---TCACTT--T-GG-A---------GC-CAA-----C-----TTTA----------AG--G--A--AG-G----ACCTATCAAAT-CT--G--G...---A-CA----GC--CAC-----AC--G-   4545

DEB.CM.99.CM40      --G-T--A--GAGAT-GG-A---------GC------TACC-A---AATT-------------GG--A--A--A----ATATGTC-C-GATA------...C-----A----G---A-------A---G-   4661
DEB.CM.99.CM5       -AG-T--A---AGA--AG-A---------GC------CACC-----TATT-------------GG--A--A--A----ATATGGCA---ATA--G---...C-----A----G---A-T------T-GG-   4655

SYK.KE.-.KE51       -AG-A-TA---AGAT-AG-------G--GGC------CACG-----TTTA--------------G--A--A--A------ACT-CAC---CA--T--G...TATA-TA----GC--TAC-----AC----   4710
SYK.KE.-.SYK173     -CG-C-TCAC----T-GC-A--------GGC-------ACC------TTA--------------G--A--A--A------ATATCAC----A-----G...TACA-TA-T--GC--TAT-----AC----   5055
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H1B.FR.83.HXB2      AACTAAAGAATTACAAAAACAAATT......ACAAAAATTCAAAATTTTCGGGTTTATTACAGGGACAGCAGAAATCCACTTTGGAAAGGACCAGCAAAGCTCCTCTGGAAAGGTGAAGGGGCAGTAGTA   4979
Pol                 __T__K__E__L__Q__K__Q__I__.__.__T__K__I__Q__N__F__R__V__Y__Y__R__D__S__R__N__P__L__W__K__G__P__A__K__L__L__W__K__G__E__G__A__V__V_    p31

H1A1.UG.85.U455     -------------------------......T-----------------------------------------G-C--CA-------------------A--A---------------------------   4425
H1B.US.90.WEAU160   G---C--C-----------------......-----------------------C------------------G----------------------------T---------------------------   4978
H1C.ET.86.ETH2220   G---------C-C-----C------......TT------------------------------A---------G-C--TA----------------C--A--A---------------------------   4371
H1D.CD.84.84ZR085   -----G------------------C......------------------------------------------G-----A----------------------T---------------------------   4501
H1F1.BE.93.VI850    -----G-------------------......--G--------------C--------------------------C---G----------------------A--------------------------C   4319
H1G.SE.93.SE6165    ----------C--------------......------------------------------------------G-C---G----------------C--A--A---------------------------   4376
H1H.CF.90.056       -------------------------......T----C--------A---------------------------G-C---A-------------------A------------------------------   4326
H1J.SE.93.SE7887    -----G-------------------......------------------------------------------G-C---A-------------------A--A-C-------------------------   4293
H1K.CM.96.MP535     -------------------------......TT---C--------A---------------------------G-A---A----------------------A---------------------------   4175
H101_AE.TH.90.CM240 -------------------------......------------------------------------------G-C---A-------------------A--A---------------------------   4553
H102_AG.NG.-.IBNG   ----------C----------G---......-T----------------------------------------G-C--CA-------------------A--A---------------------------   4504
H1N.CM.95.YBF30     G--A-C-A-T-------C-------......TT----G-------------------------A---------G----CA----------------C--A--T--G--------A-----------G---   4573
H1O.BE.87.ANT70     ---A-C-------------------......TT----N----C--A--------C--------A---------G-C--TA-C-----------G---C-------G-----------G--A--------C   5034
H1O.CM.91.MVP5180   ---A-C----C--------------......TT------CA-C-----------C--------A--T------G-C--TA-------------G---C-A-----G-----------G-----------C   5009

CPZ.CD.-.ANT        G--A-CTC----------T------......TT----------C-A---------C----------T------G-C--TG-G---------------C-A--T--G-----------------------C   4418
CPZ.CM.-.CAM3       ---A-CTA-TC--------------......TT----G----------------C------------------G----CA-------------T--C-GA--T--G--------------------G---   4393
CPZ.GA.88.GAB2      ---AC-----C--------------......CT------------A-----------------A---------G-C--CA----------------CTCT-----G-----------G--T--------T   4372
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---A-GC------------------......TT----G-------A-----------------A---------G-C---A-------------G----CCT-A--G-----------------------G   5040
CPZ.US.85.CPZUS     ---AG-CTT----------------......TT----G----------------C------------------G-----A----------------C--A--T--G------------------------   5039
CPZ.TZ.-.TAN1       G--A---C-----------------......TT----G----------------------T------GC----G-----A-------G--------GCGA--A--G------------------------   4623

H2A.GW.-.ALI        --TAC--TTCC-C----C-A---A-......TTG---T--A-------C-C---C-----------AG-----G---AG--G-----------T-GGG----A--G--------G--C--A-----CA--   5354
H2A.DE.-.BEN        --TAC--TTCC-C----G-A---A-......T----TT--A-------C-A---C--------A--AG-----G---AG--G-----------T-GTG-A--A--G-----G--A-----A-----CA--   5361
H2A.SN.-.ST         --TAC--TTCC-C---GC-A---A-......T-----T-A--------------C----T---A--AG-----G---AG--G-----------T-GGG-A--A--G-----G--G--C--A-----CA--   4806
H2B.GH.86.D205      --TAC-GTTC--C---GC-A---A-......TT----T----------C-A---C--------A--AG-----G---A---C-----G-----T-GTG-A--AT-G--------G-----A-----CA-C   5334
H2B.CI.-.EHO        --TAC--TTCC-C----C-A---A-......TT----T-C--------C-----C--------A--AG-----G---A---C-----G-----T-GTG-T--AT-G--------G-----A-----CA-C   5332
H2G.CI.-.ABT96      --TAC--TTTCA-----C-A---A-......T-----T--A-------------C--------A--AG-----G-C-AG--C-----------T-GTG----TT-G--------G-----A--T--CA-C   4688
H2U.FR.96.12034     --TAC--TTCC-C---TC-A---A-......T-----T--A-------------C--------A--AG-----G-C-A-T-G--------C------G-CT-A--G-----G--A-----A--G--CC-T   4840

MAC.US.-.239        G-TAC--TTTCA----TC-A---AC......T-----T--A-------------C--------A--AG-----G---A---G-----G-----C-GTG----AT-G--------G-----A-----CA-C   5278
Pol                 __I__Q__F__Q__Q__S__K__N__.__.__S__K__F__K__N__F__R__V__Y__Y__R__E__G__R__D__Q__L__W__K__G__P__G__E__L__L__W__K__G__E__G__A__V__I_    p31

SMM.SL.92.SL92B     ---CC--T-C---A-TTC-----A-......T-----T-------------------------A--AG-A---G-C-A---G-----G---------G----------------A--------T--T---   4709
SMM.US.-.H9         --TAC--TTCCA----TC-A---A-......T-----T--A-------------C--------A--AG-----G-C-AG--G-----------C-GTG----AT-G--------G-----A-----CA-C   4751

STM.US.-.STM        --TAC--TTTCA----TC-A---A-......T-----T-CA-------------C-----------AG-----G---A---A-----G-----C-GTG----AT-G--------G-----A-----CA-C   4925

SAB.SN.-.SAB1C      ---C---AC-C-T---C--A-----......T----------------------C-----------AG-----G-C--TG-G--------T--G--T------A----------A-----A--------T   5377

TAN.UG.-.TAN1       --TAC--C-CA------C----CAA......CA-------TC-------AA---C--C-----A--AG-A---G-G---G-G--------------C-CT-----------G--A-----A--G-----C   5178

VER.KE.-.AGM155     --TC--CACTC------CCA----C......CA-------TTG------A-A--C--C-----A--AG-----G-----G-G-----G-----T--TCGC--GA----------A-----C--G-----T   5198
VER.KE.-.9063       -CTAC--AC--------CCA-----......CA-------TT-------A-A--C--C-----A--AG-G---G-----G-G-----G---------C-AT-AA----------G-----T-----G--C   5206
VER.DE.-.AGM3       -TTAC--C-CC------CCA-----......CA-------TT-------A-A--C--C-----A--AG-G---G----TG-C-------------G-C--T-AA-T--------G-----T-----G--C   4701
VER.KE.-.TYO1       --TAC--C-T-------CCA-----......CA-------TT-------A-A--C--C-----A--AG-G---G-C--TG-G-----------G---C-AT-AA----------G-----A-----G--C   4693

COL.CM.-.CGU1       T--AC--A-CC--...-C-A--T-ACAAAATCA----T--A--------AA--CC--C-GG-AA--GCA-...-CAGG-GAG---C---------G-G-A--GG-G--------------A--G-----C   4742

DEN.CD.-.CD1        --TAC--C-TACCA--...---CCA.........---T--TCG------AA---C--------A--GG-AGCT-----G-AA---C----------TG----G--T--------------A-----T--C   4863

GRV.ET.-.GRI_677    -CTA--TACTC-------C-----C......CA-------TTG------AA---C--C-----A--AG-T---G-----G-G--------------GCGA---A----------A-----C--G--G---   5152

GSN.CM.99.CN166     ---AC--C-C---A-C-C-----A-......T-C---T-------A------------------C-AG-AGCT--C--T------C-----------GTA--------------------A---------   4707
GSN.CM.99.CN71      ---AC--C-C---A-C-C-----G-......T-C---T-------A------------------C-AG-AGCT-----T-A----C-----------GTA--T--------G--------A--------G   4689

DRL.-.-.FAO         ---A-GCA--C-----C--A-T---......CTC-----------------------------A--GG-A---G---AGT-G---------------G-A--TG----------G-----A--G--G--C   4546

RCM.GA.-.GAB1       ---C--TA----------T------......T-------------------------------A--AG-A--GG---A---G----G---T-----T-----GA----------A-----A--------C   4458
RCM.NG.-.NG411      ---A-CCA----------C------......T---------------------------T---A--AG-A--GG---AG-AG-----G--------T--A---A-----G----A--------T--C--G   4473

MND-2.-.-.5440      ---A-CCA------G-C--A-T---......T------------------A------------A--AG-A--GG-C-A--AG---------------G-----A-T--------A-----C--T--G---   4540
MND-2.CM.98.CM16    ---A-CTA--------C-CA-T---......CA------------------------------A--AG-A--GG-C-A--AG---------------G-A---A-T--------A-----A--G--G---   4980
MND-2.GA.-.M14      -----CCA--------C--A-T---......T-------------------------------A--AG-A--GG-G-AG--C---------------G-A---A-T--------A-----A-----G---   4907

MNE.US.-.MNE027     --TAC--TTCCA----TC-A---AC......T-----T--A-------------C--------A--AG-----G---A---G-----G-----C-GTG----AT-G--------G-----A-----CA-C   4746

LST.CD.88.447       ---AC--T-T----------T--A-......T--------TT---A---AA------C-----AC-AG-AC--G----C-AG-----G-----T---C----T--G--------A-----T--T-----G   4256
LST.CD.88.485       ---AC--T-T----------T--A-......T--------TT---A---AA------C-----AC-AG-AC--G----T-AG-----G-----T---C-AA-T--G--------A-----T--T-----G   4256
LST.CD.88.524       ----C--T-CA--------TT--A-......T--------TT---A---AA------C-----AC-AG-A---G------AG----G------T--TC-A--T--G--------A-----T--T-----G   4253
LST.KE.-.lho7       ---AC--T-TC--------TT--A-......T--------TT---A---AA------------AC-AG-A---G----T-AG--------------GC-A--T--G--------A-----T--T-----G   5340

SUN.GA.98.L14       ---AC--T-C-----G---AT--A-......T--------TT---A---AA---C--C-----A--AG-A---G----T-AG-----------T--T--A--T--G--------G-----A--------C   5339

MND-1.GA.-.MNDGB1   -TA-C--T-TCA------T------......T------A-TT-------AA------C-T---A--AG-A---G---AG--G-----------T-GT-TC--TT-G--------A--------------T   4666

MON.CM.99.L1        -CTAC--ACC-C-A-C--C------......------T--TC---A-------------T----ACAG-TGCCG-C--T-AG--------------GCGC--A-----------------T--C-----C   4682
MON.NG.-.NG1        -CTAC--C-C-C-A-C--C------......------T--TCG--A-------------T---AACAG--GCTG----TTCG-----G---------C-T--T--------G--G-----A--TT-G--G   3275

MUS.CM.01.1085      -CTAC--C-C------C------AA......TAC---T----------------------T---ACAG-TTCTG----GTC------G-----C--CGTCT-A--G----G---------A--------C   4669

DEB.CM.99.CM40      ---A---ACT------C--A-----......T-----C--TT-GGC--CAA---C--------A--AG-TGCTG-----AC---------G-------CC--G--G--------A-----T-----G--G   4785
DEB.CM.99.CM5       ---AC--ACC------C--A-----......T-----C--TT-GG--ACAA---A--------A--AG-AGCTG-C---AC------G-----C--T-CCT-A--G--------A-----A--G--G--G   4779

SYK.KE.-.KE51       -CTAC--...AATAC-C-CAC-.........CA----T--TCG------AAA--A-----T--AC-TG-T...-C-T-TGA----C-G--------TTCT--A--G-----G--A-----A--------G   4825
SYK.KE.-.SYK173     -TTAC--C--AATAC--C-TC-.........C-----T--TCG------A-------C---C-CC-G...G-G--GAACGAG-----G--------TCGT--A--T--------------T--------G   5173
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                                                                                    / Vif start                         Pol p31 Integrase end \
H1B.FR.83.HXB2      ATACAAGATAATAGT...GACATAAAAGTAGTGCCAAGAAGAAAAGCAAAGATCATTAGGGATTATGGAAAACAG...ATGGCAGGTGATGATTGTGTGGCAAGTAGACAGGATGAGGATTAG.......   5096
Pol                 _I__Q__D__N__S__.__D__I__K__V__V__P__R__R__K__A__K__I__I__R__D__Y__G__K__Q__.__M__A__G__D__D__C__V__A__S__R__Q__D__E__D__$__.__.__    p31
Vif                                                                                 _M__E__N__R__.__W__Q__V__M__I__V__W__Q__V__D__R__M__R__I__R__.__._    Vif

H1A1.UG.85.U455     --------C------...--T-----G-----A------------------------------------------...------------------A-----G-------------A------.......   4542
H1B.US.90.WEAU160   ---------------...---------------------------------------------------------...---------------------------------------------.......   5095
H1C.ET.86.ETH2220   ---------------...--------G-----A-----G--G--------A------------------------...----------C-------------G-------------A------.......   4488
H1D.CD.84.84ZR085   --------C------...--------G-----A------------------------------------------...--------------------------------------------A.......   4618
H1F1.BE.93.VI850    --------C------...--A-----GA----A-----G--G---------------------------------...-------T----------------G-------------------A.......   4436
H1G.SE.93.SE6165    --------C----AC...--A-----G-----A------------------------------------------...------------------------G--------------------.......   4493
H1H.CF.90.056       --------C------...--A-----------A---------G-G-----A------------------------...--------------------------------------------A.......   4443
H1J.SE.93.SE7887    -----G--C------...--A-----G-----A--------------------------A---------------...------------------------G-------------------A.......   4410
H1K.CM.96.MP535     --------C--C---...--A-----G-----A--------------------T---------------------...------------------------G-------------------A.......   4292
H101_AE.TH.90.CM240 --------C------...--T-----------A------------------------------------------...------------------------G--------------------.......   4670
H102_AG.NG.-.IBNG   -----G--C------...--T-----G-----A-----------------A------------------------...------------------------G--------------------.......   4621
H1N.CM.95.YBF30     --T--------CG-G...--T-----------C---C-T--G--------A--A---------------------...-------------G-------------G----------AA--C--GAAATGG   4697
H1O.BE.87.ANT70     -----------GG-A...-----T--G-----A--------G--G-----A--A--C--A--G------------...---------AC----A--A--------G-----ACA--AAG-G-AAGCGTGG   5158
H1O.CM.91.MVP5180   -----------AG-A...-----T-----G--A-----------G-----A--A--C--A---------------...---------AC----A--A------A-------ACA--AAG-G-AAGCATGG   5133

CPZ.CD.-.ANT        --CA----CC-AGAG...--A--T--G-----C--TC----G-----------T--A-A---G---A-----A--...--A-A--A-AGA---GA-T-----G--------A----------ATATCTGG   4542
CPZ.CM.-.CAM3       --TA----G-GAGAG...--AG-T------A-A--C-----G--------A--A---------------------...-----T---------A--A-----G--G-----------AG-C-AGGCCTGG   4517
CPZ.GA.88.GAB2      --T--G--C--CG-A...--T-----------A--C-----------T--A--T----AAC----------G---...G-----------------C----TG--G-----------A--C--AAC....   4492
CPZ.GA.-.CPZGAB     --C--G---C-AG-G...--AC----G-----A--------G-----------------A---------------...---------------------------------A----------AGACTTGG   5164
CPZ.US.85.CPZUS     --CA-G--A--CGAG...--GG-T--------A--C--------------A--T--A-AA--C------------...----------C----A--A-----G--------------AG---AGGCTTGG   5163
CPZ.TZ.-.TAN1       ---A----AGGAGAA...-----T--------A--C--G-----------A-----A-AA--G------------...----------CA-G-G--A---ATGA-------A-----AC----AACATGG   4747

H2A.GW.-.ALI        G-TA-G-TAGGG-CA...--------------A--------G--G--C--------C--A--C------GG-AG-...CAA-AGCTG---AG-G--CCCCACTTGGAGGGT-CCAG---GG-T...GGAG   5475
H2A.DE.-.BEN        G-CA-G-TAGGG-CA...--------------A--------G--G--C-----T--C-----C------GG-AGA...CA--A-CTG---AG-A--CCCCACCTGGAGGGT-CCAG---GG-T...GGAG   5482
H2A.SN.-.ST         G-CA-G-TAGGGGC-...---------A--A-A--------G-----T--------C-AA--C------GG-AG-...CAA-AGATG---AGCG--TCCAACTTGGAGGGT-CCAG---GG-T...GGAG   4927
H2B.GH.86.D205      ---A-G-TAGGG-CA...--A--C--------A--C--G-----------A--T--A---C-C------GG-GGA...-AA-G-TTG---TG-A---CC-AC-TGGAGG-TACCAG-C-GGCT...AGAG   5455
H2B.CI.-.EHO        ---A-G-TAGGG-CA...--A--C------A-A--C--------------------A---A-C------GG-GGA...-AA-A-TTG---TGCA---CC-ACGTGGAGG-TACCAT-C-GGCT...AGAG   5453
H2G.CI.-.ABT96      ---A-G-TAGGG-CA...--A--C-----T--A--C--------------A-----A-AA---------GG-GGA...-AA-AG-TG---AGCA--ACCAAC-TGGAGG-TACCAG-C-GACT...GGAG   4809
H2U.FR.96.12034     --TA-G-TAGGG-CA...-----T--G---A-A--C--G-----------------C--A---------GG-GGA...-AA-A-TTG---AG-A--TCCAACTTGGAGGGT-CC---A-GGTT...AGAG   4961

MAC.US.-.239        T--A-G-TAGGG-CA...-----T--G-----A--C--------G--T--A--T--C-AA---------GG-GGA...-AA-AG-TG---AGCA--TCCCAC-TGGAGG-TACC-GA--GGCT...AGAG   5399
Pol                 _L__K__V__G__T__.__D__I__K__V__V__P__R__R__K__A__K__I__I__K__D__Y__G__G__G__.__K__E__V__D__S__S__S__H__M__E__D__T__G__E__G__.__R__    p31
Vif                                                                                 _M__E__E__E__.__K__R__W__I__A__V__P__T__W__R__I__P__E__R__L__.__E_    Vif

SMM.SL.92.SL92B     --TA-G-TAGGG-CA...--A--------G--A-----------------A-----C-AA---------GG-AG-...CAA-AGATG-G-AGCA---CCAGT-TGGAGG-TC-GT--A-GA-TAGTGGAG   4833
SMM.US.-.H9         C--A-G-TAGGG-CA...--G--C--G-----A-----G--G-----T--A--T--C-AA--C------GG-GGA...-AA-A-TTG---AG-G--TCCCACTTGGAGG-TACC-G---GGCT...AGAG   4872

STM.US.-.STM        G--A-G-TAGGG-CA...-----T--------A-----G-----G--T--A-----C-AA---------GG-GGA...-AA-AG-TG---AG-G--TCCCACCTGGAGG-TACCAG---GGCT...GGAG   5046

SAB.SN.-.SAB1C      --------AC-GG--...--AT-G---AC-A-C--------------C--A--T--A-AA------------.........---TTG---AG-CAG-CCC-TCTGGA-GGTA-C-G-CGGACAGCAGGAG   5495

TAN.UG.-.TAN1       ---A----AGG-GAG...--GT-G--------A-----G-----G-----A--T--C-AA--A------G-GAGA...-AAA-T-TG-G---CAAGACTAAC-TGGAGGGTT-G................   5286

VER.KE.-.AGM155     C-CA-G--AGG-GAA...--AC-G--G-----T--G-----G--------A-----A-AA--C----AGCC-AGA...-AAA--TTG-G----GAGACTCACCTGGA-GGT-CA-GA-GAAGTGATCACC   5322
VER.KE.-.9063       --CA----AGGAGAA...--GC-G---A-T--C-----------------A-----C-AA-------A-CC-AGA...-AAAG-ATG-G----GAG-GTAAC-TGGA-GGTCTCAG--GACCTGATAACC   5330
VER.DE.-.AGM3       --CA---GAGG-GTG...--AT------A-TAC--------G--------A--T--A-A--------A-CC-AGA...-AAAG-ATG-G----GAGAGTAACTTGGA-GGT-CC-GA-GAGCTGATAACT   4825
VER.KE.-.TYO1       C-CA-G--CGGA---...---C----G--T--A--------G-----T--A--T----A--------A-CCCA-A...CAAAG--TG-G-A--GAG-GT-ACGTGGA-GGTACCAG--GA-CTGATAACT   4817

COL.CM.-.CGU1       --CAG-A--TC-CAAGGTAC-T-GTTT--GAAA--T----------T--------CC--ACTCC-ATATGG-G-AGATG---GCA----GA---TGT-AT-C-A-G-G--AA-G--A-CCG-AACCGTTA   4872

DEN.CD.-.CD1        --CA-GACAC-GGCAGGA-----CTTCCCG--A--T--------G-----A-----C-A-CCA---AATGC-.....................GAATCTAGG-AGG--G-AC-GA-CA-AGGAATGGATA   4972

GRV.ET.-.GRI_677    --TA----GGGGGAA...-----C--G-----C--C--G-----G--T-----T--C-AA---------G-GAGA...-AAA--ATG---AG-GAG-GTAGT-TGGAGGGT-TCAGA--GGCAAATAAGC   5276

GSN.CM.99.CN166     G-C---AC-C-AGCAGGT--G--T-TTAC---C--T-----G--------------C-A-CCA------G-GGCA...-A-A---AA----TGG---GT----CCCATACAA--A-T--C-GAGAGGAAG   4834
GSN.CM.99.CN71      G-C---ACCC-AGCAGGT--G--C-TCAC---C--T-----G--------------C-A-CCA------G-GGCA...-A-----AA----TGG--AGT---GCCCATACAAG-A-T--CAGAGAGGAAG   4816

DRL.-.-.FAO         --CA-G--AGG--C-...---T-G------A-A--T----------------------AA------------A-T...G---ATA--C--ACCAACA---AG---T--G---TAC-T-G-AGAA......   4664

RCM.GA.-.GAB1       --C--G--GG-G-C-GGA---T-G--G-----C--C--G-----------A-----A-AA--A-----C-G-A-A...GAT-TG-A-AG---GGCCAATTTGGCGG-TAGAC-G-----AA-T...TGAA   4582
RCM.NG.-.NG411      --C--G---C-AGAG...--TC----G-----C--T--------GTGT--------A-AA--------C-G-A-AGAGG---ATA-A--GACCAA-A---A-G----------G--AAG--GA.......   4593

MND-2.-.-.5440      --CA----AGGAGT-...--TT----G--G--T--T--------------A--A----A---C---------ACA...G---ATA-CA--CCCCACA---G---ATAG......................   4642
MND-2.CM.98.CM16    --CA----GGGG-CA...---T-G--G-----A-----G-----------A-----C--A------------ACA...G---ATA-----CCCAAC----A-GC-T--T--...................   5085
MND-2.GA.-.M14      --CA----AGGA-CA...---T-------T-----C-----------T--A--A--C---------------ACA...G---ATA--A--CCCCACA---AGGA---------GACA-C--GA.......   5024

MNE.US.-.MNE027     T--A-G-TAGGG-CA...-----T--G-----A--C--------G--T-----T--C-AA---------GG-GGA...-AA-AG-TG---AGCA--TCCCAC-TGGAGG-TACC-GA--GGCT...AGAG   4867

LST.CD.88.447       G--A----AGGAGAC...AC---CTTCTC---C--C-----------T---C-AG-A-AA---------G-G......GGAC--AAG---AG-GAG-GT-GCCTACATA-CA-CT--.............   4364
LST.CD.88.485       G--A----AGGAGA-...AC---CTTCTC---C--C-----------T---C-AG-A-AA---------G-G......GGAC--AAG---AG-GAG-GTAGCCTGGATA-CA-CT--.............   4364
LST.CD.88.524       G--A-G--GGGAGAG...A----TTTCTCTA-C--C--G--G--------AT-AG-G-AA---------G-G......GGAC--AAG---AG-CAGAGTAGC-TGGATA-CC-AT--.............   4361
LST.KE.-.lho7       G--A----AGGGGAG...A----CTTCTC---C--C--------------AC-AG-A-AA---------G-G......GGAC--AAG---AG-GAGAGTAGCCTGGATA-CA-CT--.............   5448

SUN.GA.98.L14       --CA--C-GGG-GAG...A----CCTG-----A--T--G-----------AC-AG-A-A---C------GG-..................--A-CCTCCT--GTGGAGAT--TG-GATGA..........   5438

MND-1.GA.-.MNDGB1   T--A--T--C-AGAA...--G-----GA----A--T--------GTGT--A--A--A-AA---------G-G......-GT-G-AAGA--AG-CAG--TAACTTGGA-AGT-TCT--.............   4774

MON.CM.99.L1        ---A--AC-G-GGAGGGC--T--CCTGAC---C--T--G-----G--------A--C-AACCC-----C-CCAC-...GAAAAT-TG-G--G-GACACCAACCAATATA-TCTCAGAA-GC-AGATGGAT   4809
MON.NG.-.NG1        --TA-GACAG--CAAGGT--GG---T-AC---A---C-C--G--G------------C-CCC------CTCC......-A-...-AA----TGG--AGTAAGCCC--TGCAC--C--ATCAGAGAGGTGG   3396

MUS.CM.01.1085      --CA--ACAG-CTCAGGA--GG---TCAC---T--T--------G-----A--A--C-AACCC-----CGCC......-A-...-AA----TGG--AGTAAGTCCGATACA-GA--CCTCAGAAAGGAAG   4790

DEB.CM.99.CM40      TGCA-GACAG-GGTAGGA--T--C-----G--C--T-----G--------AG-A--C-AA--A---------G-C.........ATG---AG-AAG--TAAC-CACA-A-TTCCA-T--A--A.......   4899
DEB.CM.99.CM5       TGTA--ACAG-GGTAGGA--------G-----A--------------C---G-G--A-AA------------GGA.........-TG---AG-AAGACT-AC-CACA-A-TCCCAGT--A--A.......   4893

SYK.KE.-.KE51       --C--GACACCAGA-CAAC-GG---T--C---A--T-----G--------A-----C--CAG-G-----G--AGA.........-TG---AG-G--ACTCACCTGGA-ATTACATCCA-A-CAAATTGAT   4946
SYK.KE.-.SYK173     G-G---ACAG-GGAGGGA-----TTTT-C---A-----------G-----A--A----CA--CC-----G--.........AG-ATG---AG-G--TCCCACGTGGAGA-T--CCCCA-GACAGATTGAT   5294
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H1B.FR.83.HXB2      .......................................................................................................AACATGGAAAAGTTTAGTAAAACACCA   5123
Vif                 .__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__T__W__K__S__L__V__K__H__H    Vif

H1A1.UG.85.U455     .......................................................................................................---------C--------------T--   4569
H1B.US.90.WEAU160   .......................................................................................................---------------------------   5122
H1C.ET.86.ETH2220   .......................................................................................................---------T-----------G-----   4515
H1D.CD.84.84ZR085   .......................................................................................................C---------------------T----   4645
H1F1.BE.93.VI850    .......................................................................................................C---------------------T-T--   4463
H1G.SE.93.SE6165    .......................................................................................................-------C-C-----G--------T--   4520
H1H.CF.90.056       .......................................................................................................C-----------C--------GT----   4470
H1J.SE.93.SE7887    .......................................................................................................C--------------------GT----   4437
H1K.CM.96.MP535     .......................................................................................................T--T------------------T----   4319
H101_AE.TH.90.CM240 .......................................................................................................---------C--------------T--   4697
H102_AG.NG.-.IBNG   .......................................................................................................---------T--------------T--   4648
H1N.CM.95.YBF30     AATAG..............................................................................................................C-----------T--   4717
H1O.BE.87.ANT70     AACAGCCTAGTGAAATACCATAA...........................................................................................................   5181
H1O.CM.91.MVP5180   AACAGCCTGGT...GAAATACCATAA........................................................................................................   5156

CPZ.CD.-.ANT        AAATC..............................................................................................................C-----G--------   4562
CPZ.CM.-.CAM3       AATAG..............................................................................................................CC--------TGT--   4537
CPZ.GA.88.GAB2      ..........................................................................................................------T-----------GTTT--   4516
CPZ.GA.-.CPZGAB     AATAG..............................................................................................................------T---T-T--   5184
CPZ.US.85.CPZUS     AATAG..............................................................................................................-C-G------T-T--   5183
CPZ.TZ.-.TAN1       ACAAG..............................................................................................................CC----T-----T--   4767

H2A.GW.-.ALI        AAGTGGCATAG...CCTTGTCAAGTACCTAAAGTACAG............................................................................................   5510
H2A.DE.-.BEN        AAATGGCATGC...CCTTGTCAAGTACCTGAAATACAG............................................................................................   5517
H2A.SN.-.ST         AGGTGGCATAG...CCTTATCAAGTATCTAAAATACAG............................................................................................   4962
H2B.GH.86.D205      AGATGGCACAG...TCTGATTAAGTATCTTAAGTATAG............................................................................................   5490
H2B.CI.-.EHO        AGGTGGCACAG...TCTAATTAAATACCTGAAATATAG............................................................................................   5488
H2G.CI.-.ABT96      AAGTGGCATAG...TCTGATAAAATTCTTAAAGTTTAA............................................................................................   4844
H2U.FR.96.12034     AGATGGCACTC...CCTGATCAAACACCTGA.GTATAA............................................................................................   4995

        Pol p31 integrase end \
MAC.US.-.239        AGGTGGCATAG...CCTCATAAAATATCTGAAATATAA............................................................................................   5434
Pol                 E__V__A__$_
Vif                 _R__W__H__S__.__L__I__K__Y__L__K__Y__K__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__    Vif

SMM.SL.92.SL92B     CGCTGGCATAG...CTGCATTAAATTCCATAAGTATAA............................................................................................   4868
SMM.US.-.H9         AAGTGGCATAG...CCTCATCAAACACCTGAAATATAA............................................................................................   4907

STM.US.-.STM        AGGTGGCATAG...CCTCATAAAACATTTAAAGTATAA............................................................................................   5081

SAB.SN.-.SAB1C      AGGTGGACTAG...........................................................................................................CC--GTGA-AT-   5518

TAN.UG.-.TAN1       .................................................................................................TGGAGAGCATATAG-C-AA-GGAAGGGCATAGT   5319

VER.KE.-.AGM155     AAATGGCAGGG...GATAGTTAGATATTGGATGAATAA............................................................................................   5357
VER.KE.-.9063       AAATGGCAAGG...AATAGTCAAATATTGGATGACTAA............................................................................................   5365
VER.DE.-.AGM3       AAATGGCAAGG...GATAGTGAGGTACTGGATGAGGAC............................................................................................   4860
VER.KE.-.TYO1       AAATGGCAGGG...AATAGTCAGATATTGGATGAGACA............................................................................................   4852

COL.CM.-.CGU1       AGGGAATGGATTAA....................................................................................................................   4886

DEN.CD.-.CD1        GTGAGACTGACATATAA....................................................................GATTGGGGAAACCAAATT-GA-CATTGG-TGAGCACTTTGA-ATC   5034

GRV.ET.-.GRI_677    AGATGGAGGGGGATAGTGACTTACAAGATCAGGAATAA............................................................................................   5314

GSN.CM.99.CN166     GTAGACTGGTTGCTTAG................................AGCTACTAAACACCACATATGGTCAGGCAAAACACCATTTGTATATGTCCATCACTACCAATTGCAACACCA-...AGATT   4929
GSN.CM.99.CN71      GTAGAATGGCTGATTAG................................AGCAACTAAACATCATATATGGTCAGGAAAAACTCCATTTGTGTATATCCACCACTATCAACT-CAACATCA-...AGGTT   4911

DRL.-.-.FAO         ........................................................................................................-GG-----CTCCC-GTGC---T-T--   4690

RCM.GA.-.GAB1       CA........................................................................................................----C-CTC---G------T-T--   4608
RCM.NG.-.NG411      .......................................................................................................GCAG---C-TTCC--------GT-T--   4620

MND-2.-.-.5440      .....................................................................................ACAGGACGTCAAGTTGAG-GAT-----TTCAA--------T-T--   4687
MND-2.CM.98.CM16    ...........................................................................................ACATGCAGTAGA--G------TTCAC-G------T----   5124
MND-2.GA.-.M14      .......................................................................................................--A------TTCA-----C---T----   5051

MNE.US.-.MNE027     AGGTGGCATAG...CCTCATAAAATATCTGAAATATAA............................................................................................   4902

LST.CD.88.447       .......................................................................................................G-GCCTAGT-GAGAAGT-CCT-G-TAT   4391
LST.CD.88.485       .......................................................................................................G-ACCT--T-GAGAA-T-CCT-G-TAT   4391
LST.CD.88.524       .......................................................................................................G-GC-TAGT-GAGAA-T-TCT-G-TAT   4388
LST.KE.-.lho7       .......................................................................................................-T-C-TA-T-GAAAAGT-TTT-G--AT   5475

SUN.GA.98.L14       ...........................................AAGAGAATGGGAAGATAGAAGACAGTATAAGATAGTTAGAATAGTATGGCTTATAGATAG--TTGCTGT-GAGAA-T-TTT-G-TTT   5525

MND-1.GA.-.MNDGB1   .....................................................................................TCAGAGAATAGAAAAGTGGCAC---TT-GTAAG-AG-C-GATGGC   4819

MON.CM.99.L1        TGGCTAATTAG......................................ATGCACTAAATGGCACATACTCACAGGAAGTGCACCCTTTGTCTATGTACATCACTACCA-CTGCACAATCAG...AGATT   4898
MON.NG.-.NG1        ATGGAATGGCTGATTAG................................AGCAACCAAATATAACATATATACAGGGAAAGTGCCATTTGTGTATGTACATCACTATCA-CTT-C-CACCAG...-G-TT   3491

MUS.CM.01.1085      ATAGATTGGATAATTAG................................GGCAACAAAATACTACATCCTTTCAGGGAGAGCAGCCTTTACATATGTGCATCACTATCAATTGTACCATCAG...AGGTT   4885

DEB.CM.99.CM40      .......................................................................................................-TT-GAT-GGT-G-GCAGTGCTATAA-   4926
DEB.CM.99.CM5       .......................................................................................................-TT-GAT--GT-G-GTAGTGCCATAA-   4920

SYK.KE.-.KE51       AA..............................................................................................................--TGCAGCAT-T-TTAA-   4966
SYK.KE.-.SYK173     AG..............................................................................................................-TTGCAGCAT-T-ATAA-   5314
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H1B.FR.83.HXB2      TATGTATGTTTCAGGGAAA...GCTAGGGGATGG...TTTTATAGACATCACTATGAAAGCCCTCATCCA...AGAATAAGTTCAGAAGTACACATCCCACTAGGG......GATGCTAGA...TTGGTA   5235
Vif                 __M__Y__V__S__G__K__.__A__R__G__W__.__F__Y__R__H__H__Y__E__S__P__H__P__.__R__I__S__S__E__V__H__I__P__L__G__.__.__D__A__R__.__L__V_    Vif

H1A1.UG.85.U455     C--------C--CAA----...---CAA--T---...-----------------------TAGA---T--...---G-----------------------------......--A------...--A---   4681
H1B.US.90.WEAU160   -------A-----AA----...----A-------...-C---------------C------A--------...--------------------T------------......--A-G--A-...--A---   5234
H1C.ET.86.ETH2220   ----C--A-----A---G-...----AT------...G-------------T-----C---AGA------...-AGG-----------------------T-----......--G------...--AA--   4627
H1D.CD.84.84ZR085   ----C--A-----AA----...----AA------...-----------C--------C--------C---...-A-------------------------T----A......---------...C-----   4757
H1F1.BE.93.VI850    -------------AA----...--C-AA------...-C--------------T-C-----AGG------...---G---------------------------A-......--A-T--A-...--A---   4575
H1G.SE.93.SE6165    ---------C---AA----...-----A--C---...----------C--------C----AGG------...---G----------------------------A......-------C-...C-A---   4632
H1H.CF.90.056       ----C--A-----A-----...-----A------...--------------T-T-------A--------...--G------------------------T----A......--A-----G...--A--C   4582
H1J.SE.93.SE7887    ----A--------AA----...-----AAA----...C-G-----G-----------C---AA-------...-A------------------------------A......--G----T-...--A---   4549
H1K.CM.96.MP535     ----C--A-----AA----...----ACC-----...-A----------------------AGG------...-A-------------------------------......-----AGAG...--A---   4431
H101_AE.TH.90.CM240 -------A-C---AA----...----AAAAG---...--------------T----------AG------...-AGG----C-----------T-----------A......--G------...--A---   4809
H102_AG.NG.-.IBNG   ---------C---AA----...----A---T---...----------------T------TAGG------...-A-G--T--------------------------......--------G...--A---   4760
H1N.CM.95.YBF30     ---------G---AAA--G...--A-AA------...-A------------T-------CA-A---C---...-A------------------T------G----T......C-G--A---...--A--G   4829
H1O.BE.87.ANT70     ...---CAGG--TA-A--G...A-CGA-AAC---...-GG--C--------T------TC-AGAA-----...---G-T------AGT---T-T--T---G-----......-TG--CCAT...G-A---   5290
H1O.CM.91.MVP5180   ...A--CA-G--TAA---G...--CGC-AAC---...CG------G-----T------TC-AGGA-----...-A-G-C-----G-CG--GT-T--T---G---CA......--A---GAT...A-A--G   5265

CPZ.CD.-.ANT        C--A-GG-AGA-TAAAGT-...CT--AACC----...AAG-----------T-------ATGA---C---...-AG-A-G-AGA---------T--A------CCAACATTG---AAA-A-...------   4680
CPZ.CM.-.CAM3       -------AAAA--AA----...--A-A--AC---...--------G--C--T--------TT-------T...-A-G-----------A----------TA---AA......A-G--A-A-...--A--G   4649
CPZ.GA.88.GAB2      ------CAAG---AAA--G...--C--A------...--------G--C--T-----T--T--CA----T...-A-G-------------C-----A--CA--A-A......-----A-A-...A-A--G   4628
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---T---AGG---AAA--G...--A--A--T---...-----C--------T-----TCA----A-----...-A-G-TGC---T---A-------A--TT-CA-AGAT...T--T---A-...--AA--   5299
CPZ.US.85.CPZUS     C------AGA---AA----...----AA------...--C--C--G-----T-----G---A--A----C...---G---A------------T-----TA---AT......A-A--A-A-...A-A--G   5295
CPZ.TZ.-.TAN1       ---C-T-ACAA-CAAATGC...TG--AA-AT---...AAG-----------T-------CTGA-ACA---...-A--G-GCAGGG---A-------A--T---ACA...GAAAGAT-A-A-...--A--G   4882

H2A.GW.-.ALI        ............-ACA---GATCTAGAAAAGGT-TGC-A-GT-CCC--C--TA-G-TGG-ATGGGCATGG...T-G-CTT-CAGCAGG---ATAT-----T--CAA......-GAAGA--TCATC-A-AG   5619
H2A.DE.-.BEN        ............-ACA---GACCTAGA--AGGT-CGC-A-GT-CCC--C---A-G-TGG-ATGGGCATGG...T-G-CTT-CAGCAGG---ATAT--------CAA......-GAAAA--TCATC-A-A-   5626
H2A.SN.-.ST         ............-ACAGG-GATCTAGA-AAGGT-TGC-A-GT-CCC--C--TA-G-TGG-ATGGGCGTGG...T-G-CTT-CAGCAGG---ATAT-----T--AAA......-GA-AA--TCATC---AG   5071
H2B.GH.86.D205      ............-ACAGG-GAGTTGCAACAGGTCTCT-A-GTCCCT--C---A-G-T-G-ATGGGC-TGG...T-G-CTT-CAGTAG-A--ATAT-T--C---AAC......A-A-GAGC-TGGC-A-A-   5599
H2B.CI.-.EHO        ............GACA---GACTTGCAACAGGTCTCT-A-GT-CCT--C--TA-G-T-G-ATGGGC-TGG...T-G-CTT-CAGTAG----ATAT-T--C--GAAA......--A-GAGC-CATC-A-A-   5597
H2G.CI.-.ABT96      ............-ACA---GACCTACA-AAGGC-GTT-A-GT-CCT------A-A-TTG-ATGGGC-TGG...T-G-CTT-CAGCAGG---ATAT-----T--ACA......A-A-AAGC-CAT----A-   4953
H2U.FR.96.12034     ............CACA---GAGCTACA-AA-GT-TGT-A-GTGCCC------A-G-T-G-ATGGGC-TGG...T-G-CTT-CAGCAGG---ATAT-T--T---AAA......A-A-GATC-CAT----AG   5104

MAC.US.-.239        ............-ACT---GATCTACAAAAGGTTTGC-A-GTGCCC---TTTA-G-TCG-ATGGGCATGG...T-G-CCT-CAGCAG----AT-T--------CA-......--A-GA--CCAT--A-A-   5543
Vif                 __.__.__.__.__T__K__D__L__Q__K__V__C__Y__V__P__H__F__K__V__G__W__G__W__.__W__G__C__S__R__V__I__F__P__L__Q__.__.__E__G__S__H__L__E_    Vif

SMM.SL.92.SL92B     ............-ACA-G-GAGCTAGA-AA-GCCTGC-A-GTGCC-------A-A-T-G-ATGGGCATGG...TAC-C-GCC--TAGG--GATTT----CT-G-A-......--G-GA--TCAC----AG   4977
SMM.US.-.H9         ............CACT---GACCTACA-AAGGCTTGT-A-GTACCC-----TA-A-TTG-ATGGGCATGG...T-G-CTT-CAGCAG----AT-T----GT--A--......----AGGCTCAT----A-   5016

STM.US.-.STM        ............CACT---GAGCTA--CAAGGCATGC-A-GTGCCC--C--TA-G-TTG-GTGGGCATGG...T-G-CTT-CAGTAG---GATTT-T--CT-GCAA......-GA-AAGC-CACC-A-A-   5190

SAB.SN.-.SAB1C      CCACATGCA-GTGTCC---CAGTG-GTTCAT---CGG-A-ACCCCT---ACTA-AAT---ATGGA--TGG...TACTCCTA-CA----TGGGT---A--C--GAA-......----GAGCTCTAA-AAA-   5639

TAN.UG.-.TAN1       G-AA--CCACATGA----CCGGTTACA--AT---ACA-A-CT--TG--CT--C-ATGTG-ATGGGC-TGG...TAC-C-T--AGTAG-T-C-T------CT----A......-GA-AAG--AAAA-A---   5440

VER.KE.-.AGM155     ..................-AGGAA-CT-AA----GAA-ACA-A-TG---T-TC-AATC-CTTGGGCATGG...TAC-CT-TGAGCAG-TATGTA--A--C--CCCA......-GAAG-G--GAAA-CCAT   5460
VER.KE.-.9063       ..................-AGGAACCTTAA----CAA-ACATG-TG--CT--C-AATT-ATTGGGC-TGG...TAT-CT-TG-GCAG-TACAT-------A----A......TTA-AAG--GAAA-ACAG   5468
VER.DE.-.AGM3       ..................TAGAAAATTA-AC---AAA-A-CGA-TG--CT--C-AATT-CATGGGCATGG...TAC-C--TGAGTAG-TATG-G--A--C------......C-ACA-G--AGTA-ACAT   4963
VER.KE.-.TYO1       ..................-AGAAA-TT-AA----AAC-A-----TG---T--C-AATT-CATGGGC-TGG...TAC-CC-TGAGTAG-TATGTA--A---A----A......A-ACA-G-GGAAA-ATGT   4955

COL.CM.-.CGU1       ......GAAGCAGTTTCC-GAATGCCAATAT-ATTAT--AGGA-A-ACAG-G-CACCCGAATGG...TGGACAGA-GGT-AAAT---GT-TT--T-AGGG...TCAGCTATTA-GTTA......AGCA--   4998

DEN.CD.-.CD1        ---AATATACAA-ACA--TGAGTTA-AA--GACAGTGA--ATACC----TTTAGAATC-CATGGG-ATGG...TAT-CC-TGA--A--A-------------G.........AGA--GGCTTACA---A-   5152

GRV.ET.-.GRI_677    .....................ACAATT-CCT---GAA-ACAGACAT---TGGC-G-TGCAATGG--GTTT...T-G-CCTACAGCC-GT-CATT-----CT--TCA......A-A-A-...GAT-ACA--   5411

GSN.CM.99.CN166     --CAC-AAACAAGATTCG-TTA--A-T--ATACTAGGAAGGTAG-GG-AG-AGTA---GCAA-AT--AT-...GAG----C-ATCCT-TGGG---CAA-CAGT.........C---GACC-GCTAGCT--   5047
GSN.CM.99.CN71      --CAC-AAACAA-ATTCG-TTA--ATTA-ATACTAGGCAGGTAG--G-GG-AGTA---GC-A-AT--ATT...GAG----CCATCCT-TGGG---CAA-TAGT.........C---GACC-GCCAGTC--   5029

DRL.-.-.FAO         --A-C--AAGGG--AA--GTATTTAGAAA-----CAT-A-GCACCT--CTT-C-ATGCTCA...GG-TGG...T-G-CTCA-AGTC-GTGGAC------CT-CAAA...GACA-AAG--A-...A-A---   4808

RCM.GA.-.GAB1       -CA---CAAAGG-AA----GCA--A-AA-AG---GAG-A-GTGCCT--CTTTA-A-T-CCATGGGGATGG...T-GTCGCA---------T-----A--TT---A-...GAA-GAT-A-AG...--AAA-   4729
RCM.NG.-.NG411      -CA----AAGGG-AA---GGAA----AA-AT---GAG-A-GTACCC---TTTA-A-T-CCTTGGGGGTGG...T-GTCTC----------C--------CT-G--A...AATA-CA---AG...A-AAAG   4741

MND-2.-.-.5440      --A----AAAGG--A----CATTTAGAAAAT---CAA--A--CCCC---TTTC-ATGCTCA...GGATGG...T-G-C-CAC--TC--AAGA-G-----CT-TAA-...GAT-G-T-A-AG......A-T   4802
MND-2.CM.98.CM16    C-AA---AAAGG--AA---CATTTGGACAA----GAT--AA-GGC----TTTC-ATGCTCA...GGATGG...T-G-C-CAC---C--AA-T-T--T--C----AA...GAA----AACAG......A-C   5239
MND-2.GA.-.M14      C-AA---AAGGA--AA---CACTTAGATAAG---GAAC-A-TCCAC--CTTTC-ATGCTCA...GGATGG...T-G-CGCAC--TC--AAGATT-----CT-CAAA...GAT-GCT-A-AG......A-T   5166

MNE.US.-.MNE027     ............-ACT---GATCTACAAAAGGTTTGC-A-GTGCCC-----TA-G-TCG-ATGGGCATGG...T-G-CCT-CAGCAG----AT-T--------CAA......--A-AA--CCAG...T--   5008

LST.CD.88.447       C-G-AGA-CACATAAAG-GACTCAA-AT-AT---GTAAGC-TACATGGAACAGGG-T-G--TGGG-ATTT...TAT-CTTA-AATA-TA--GTG--A--TT---A-......ACA-GA-CCTTA...---   4509
LST.CD.88.485       --G-AGA-CACATAAAG--ACTCAGGTT-AT---GTAAGC-TACATGGAACAGGG-T-G--TGGG-ATTT...TAT-CTTA-AATA--A--GTA--A--TT---A-......ATA-GA-CCTTA...---   4509
LST.CD.88.524       C-AAAGGAA-CATTCAG--AGTAAA-AT-AT---GTTAG--TACATGG-ACAGGA-T-G-ATGGG-GTTT...TAT-CTTACAATA--T---TA--T---T---AT......ACA-GA-CTTTA...---   4506
LST.KE.-.lho7       AG-CAGGT-AAACACAG-GGCAAAAGAAAAT---GTAGGC-TACATGGAACAGG--T-G-TTGGG-ATTC...TAT-CCTA-CATA--T--GTG--A--T----A-......TCA-GA-CTTTA...---   5593

SUN.GA.98.L14       A-GAAGAA-GCATA--G--ACAAAAGAT-AT---GTA-C-ATGTATGGAACAGG-ACTG-ATGGG-GTGG...TAC-C-TACAATA--A-TATT--T---G--ACT......T---GG-C-GTA...---   5643

MND-1.GA.-.MNDGB1   ATG-GCCAC-G--AAT--TGAG-AAG-AT-T---TGGC-G---CCT---TTTATG-CTTATAA-G-ATGG...TAT-CTT-CAGTA-----GTG--TAT-A--AAT...AGG--CATA---TTA...A--   4940

MON.CM.99.L1        CTCAC-GAACAA-ATT---CTCC-CTTA-ACCTAGGAA-CAC-CA-G-AGGAG-GTC-T-GG-AACATAT...TTGGAG-TAA--ATTTATTGGGA-TT-AC-AAC......-TG-GACCTAGTGCAC-C   5019
MON.NG.-.NG1        -TC-C-ATGCAAGATT--GCTTC--TTA-AGAT-GGTA-CACACA-R-GGRGG-AC--T-GG-AACATAC...-TRGAG-TCA-GATCC-TTGGGA-AYTACCAAT......-TA-GGCCCGCG-CAC--   3612

MUS.CM.01.1085      CTCCC-GAGCAA-ATC-G-ATAC-ATT-AC-CAAAATACCCGGGA-TCAGGTGCA-T-GAAAG-AC-TAC...-T-GA-CTGA---TCC-GTGGGATGTGACCAAT......-TG-GACC-GCAAGTTGC   5006

DEB.CM.99.CM40      A-GAG-AAAA-ACAA--CCAAA-AATTA-ATACTGTACAA-GG-T---C--T-T----TTAAGGA-CT--TATTAT-C-CAAA--A--A--GTAT----CA-CACA...AAA--A-GGG--GTA......   5047
DEB.CM.99.CM5       A-GAGGAAAG-ATAA--CCAAA-AATTACA-GCAATAAAG-GG-T---C--T------TTAAGAAGGG--TTCTAC-CTCAGA--A--A--GT-T----CG-CACA...GAA--A-GA-A-GTA......   5041

SYK.KE.-.KE51       GG-AC-CAAG-ATAAA-GCAAACAATTA-AGAAAGCCACA----A------T---C-G-TTA-ATGGGAGTGGT-G-CTC-AG--C--TGGG-A--A---G----A......C-A-G-GT-TTA......   5084
SYK.KE.-.SYK173     A-CAC--AAG-ATAAA-GCAAA-AATT--AGAAAGCCACA----A---------CC---TAGAATGG-A-TGGTAC-CTTA--GCC--TGGACA--A---G----A......----GA-CTATA......   5432
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H1B.FR.83.HXB2      ATAACAACATATTGGGGTCTGCATACAGGAGAAAGAGACTGGCAT...............................................................TTGGGTCAGGGAGTCTCCATAG   5302
Vif                 _I__T__T__Y__W__G__L__H__T__G__E__R__D__W__H__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__L__G__Q__G__V__S__I__    Vif

H1A1.UG.85.U455     G---G-----------------------------A---------C...............................................................--------T--G----------   4748
H1B.US.90.WEAU160   ---------------------------------------------...............................................................--------A-------------   5301
H1C.ET.86.ETH2220   ----A-------------T----A--------------T------...............................................................--------T-------------   4694
H1D.CD.84.84ZR085   G-------------------------------------A------...............................................................C---------------------   4824
H1F1.BE.93.VI850    -----------------G-----CC-------------A------...............................................................C---------------------   4642
H1G.SE.93.SE6165    G----------------G----------------A---------A...............................................................--------T--G----------   4699
H1H.CF.90.056       -----C-----C---------A----------------A------...............................................................--A--C----------------   4649
H1J.SE.93.SE7887    -----------------------G--------------T-----C...............................................................----------------------   4616
H1K.CM.96.MP535     G---------------------T------------G---------...............................................................----------------------   4498
H101_AE.TH.90.CM240 ----G------------------A----------AG--------C...............................................................--------T-------------   4876
H102_AG.NG.-.IBNG   G---G----------------------------C----------C...............................................................--------T--G----------   4827
H1N.CM.95.YBF30     -C-GTC--T--------G--AACA---------CAGTCT------...............................................................C-A--A--T-----A-------   4896
H1O.BE.87.ANT70     G----C-----------AT--ATGC----G--------TGAA---...............................................................-----A--T--G--TAGT----   5357
H1O.CM.91.MVP5180   G-C--C-----------AT-AATGC----G--------GGAA--C...............................................................-----A--T--G--TAGT----   5332

CPZ.CD.-.ANT        G-G---GTG-TC-----AT-A--ATGT------C-CCCA-----C...............................................................--A--A--T--T--GAG-----   4747
CPZ.CM.-.CAM3       G-------C--------AT-AATGC-----C-GCAT-C-------...............................................................C----G--T-----G-------   4716
CPZ.GA.88.GAB2      G-CTGT-----C---AA-T-AATGC--------CA-CCA------...............................................................C-A--C--T-----G-------   4695
CPZ.GA.-.CPZGAB     G-G-----C-------CCT-AAGCC----------G-C-------...............................................................--A--C--T-----------TC   5366
CPZ.US.85.CPZUS     --T-T---G--------GT--A-A---------CA--C------C...............................................................--A--G--T-----A--A----   5362
CPZ.TZ.-.TAN1       G-TTT-CAT-----------AGCCTGT---------CCA------...............................................................C-A-----T--CA-AGGAT---   4949

H2A.GW.-.ALI        ---CAGG--------AAC...-TA---CC-----A--GA----TCTCCTCTTATGCA...................................................G-A............AGA---A   5683
H2A.DE.-.BEN        ---CAGG--------AAC...-TA---CC-----A--GA----TCTCCTCTCATGCA...................................................G-A............AGAT--A   5690
H2A.SN.-.ST         ---CAGG----C---AAC...-TA---CC-----A--GA----TCTCCTCCTATTCA...................................................G-A............AGAC--A   5135
H2B.GH.86.D205      G-CCA-GG-------AAC...-TA--CCC------G-GA-TCTTGAGCTCCTATGCT...................................................G-A............AGAC--A   5663
H2B.CI.-.EHO        G-CCA-GG---C---AAC...-TG--CCC------G-GA-TCTTGAGTTCCTATGCT...................................................G-A............AGAC--A   5661
H2G.CI.-.ABT96      ---CA-GGG------AAC...TTG--CCCT----AG-GA---TTAAGCCAGTATGCA...................................................G-A............AGAT--A   5017
H2U.FR.96.12034     G-GCA-G-C------AA-...TTG---CC---G-AG-GA----TATCCTCTTATGCA...................................................G-A............AGGT--A   5168

MAC.US.-.239        G--CA-GGG------CA-...TTG---CC-----A--GG----TCAGTACTTATGCA...................................................G--............AGG---A   5607
Vif                 _V__Q__G__Y__W__H__.__L__T__P__E__K__G__W__L__S__T__Y__A__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__V__.__.__.__.__R__I__    Vif

SMM.SL.92.SL92B     G--CA-GTG--C---AA-...-TG--CCC-----A--GA---TTATCAAGCTATGCA...................................................G-T............AGG--TA   5041
SMM.US.-.H9         G--CA-GG-------AA-...TTG---CC---GRA--GG----TCAGTACTTATGCA...................................................G--............AGA---A   5080

STM.US.-.STM        G-TCA-GGG------AA-...TTA---CC-----A--GA----TCAGTGAATATGCT...................................................G--............AGG---A   5254

SAB.SN.-.SAB1C      G-T--T-AT------CA-...TTA--CCC---G-A--GA---TTAGAAACCTATGCA...................................................ACA............GGA----   5703

TAN.UG.-.TAN1       G--GATTGT--C---CAC...-TA--GCC----CAG-GA----TCTCTACCTATGCA...................................................G-A-CAATA...AGT-TTGAGA   5513

VER.KE.-.AGM155     G-GGAT-TC------CA-...TTAG-TCC-A--CA--GA----TCTCAACTTATGCA...................................................G-A--AATA...CAA-ATG-TA   5533
VER.KE.-.9063       ---GACTGC------CA-...TTA---CC--------G-----TCTCTACTTACGCC...................................................A-A--AATA...CAA-A-T-G-   5541
VER.DE.-.AGM3       G--GATCT-------CA-...-TG---CC-----AG-GA----TATCAACATATGCT...................................................GA---GATA...CAG-ATC--A   5036
VER.KE.-.TYO1       G--GACCT-------CA-...TTA---CC---GCA--GA----TATCCACATATGCA...................................................G-A---ATA...CAA-ATG--A   5028

COL.CM.-.CGU1       ---TACTTGGGCACT......TTA--CCC---T---T-TCATAGAGGACCACCAGTC.....................................................................TCTT   5053

DEN.CD.-.CD1        G---AGCTC------CA-...TTG--CCC-----A--GA-AT-TGTCACAAGTAGCAATCAGCATAGCTTATGTA...................................................CACC   5228

GRV.ET.-.GRI_677    GA-GTG-ATAT--ATCACAAC-TC--CCC--------GA----TCTCAAGTCATGGA...................................................G-A--GTTA...TC--ATTACC   5487

GSN.CM.99.CN166     TCCCGGT-CACC-ATTAC-AA--AG---TCAT--T---A---GTATACAACAGAAGCAAA................................................C-A--AGCA......AGA...-   5120
GSN.CM.99.CN71      TCCCG-T-CACC-ACTAC-AA--GG---TCAC--T---G---GT-TACAACAGAAGTAAG................................................C-A--AGCA......AGG...-   5102

DRL.-.-.FAO         G-----GTCCTG---AAC...-TC--CCC---C-A--GG---TTAAGTAAATATGCCATA...............................................................A-A----   4872

RCM.GA.-.GAB1       -----C--C------AA-T--...----T-----AG-GA----TA...GGGACATATGGG................................................G-A--A............--CT   4793
RCM.NG.-.NG411      G-T------------A----C...---AT-----AG-GA---TTA...GGAACCTATGGA................................................G-A--AATA-C-TA-ATAGATA   4817

MND-2.-.-.5440      --C-TC--CGTC-T-T-GAACTTG--CCC-----A--GG----TGTCTCAATACGCCTTT...............................................................A-AG---   4869
MND-2.CM.98.CM16    ----TC--CATCCT-T-GAACTTA--CCC-----A--GA---TTATCAACTTATGCCATG...............................................................A-A----   5306
MND-2.GA.-.M14      --T-TT--TGCCCTAT-GAACTTG--CCC-----A--GA---TTATCTCAATATGCAATC...............................................................A-AGC--   5233

MNE.US.-.MNE027     GA-GT-CA-GGG-ATT-GAATTTA---CC--------GG----TCAGTACTTATGCA...................................................G--............AGA---A   5075

LST.CD.88.447       G-G-G-...-GC-AT-CA-ACTTGG---C--G-----GA---ATCTCTCAGTGGGCA...................................................G-A............--A----   4573
LST.CD.88.485       G---G-...-GC-AT-CA-ACTTGG---C--G-----GA---ATCTCTCAGTGGGCA...................................................G-A............--A----   4573
LST.CD.88.524       G---G-...AT--AT-C--AT-TGG---C--GG----GA---AT-TCACAGTGGGCA...................................................G-A............--A----   4570
LST.KE.-.lho7       G-C-G-...ATA-AT-CA-ATTTGG---C--G---G-GA---ATCTCACAATGGGCA...................................................G-T............-------   5657

SUN.GA.98.L14       G---GG...ATC-AT--A-AC-TC---CC--C--A--GG-T-AT-AACCAGTGGGGA...................................................-GT............AGT--G-   5707

MND-1.GA.-.MNDGB1   G-T-G-...AGC-ATT-G-ATTTGCA-AT---GGT--GA--CTTAAGTACTTATGCAGTA.............................................AGCA-A-AAGCA-T---TAGACCGC   5022

MON.CM.99.L1        TC-C-----GTG-ACAACAAA--GG-CTACAC--T---A---GT-TATTGGATGCAAAAG.........GTGGAACGGGTCCCTTTAGATCCCGTGTGG.........AATCCAA-CCC-...AGAGATA   5128
MON.NG.-.NG1        TCTC--T--GTCAAAT-GAA---AG--TACATC-T---A---GTATATTGGAGGCAGCCCAGGGTGCCACAGCAAGAGGGAGTAGTAGATCGAGTGTGGTTTCCTAGTCCCA-AAGACCG-A-CGG...-   3739

MUS.CM.01.1085      TCT-A--GCACA---T-GAA---AT-CTTTATCCT---G---GTATATCTAAGGAGACAT......CCACAG.......................................-ACAG--A-CAGGATTACA   5091

DEB.CM.99.CM40      G--GT-GA--TACTAT-GTGCTTG--CCC---G-A--GA----TACCCACTATGGCAGTA...............................................................G-A----   5114
DEB.CM.99.CM5       G--GTGGA-ATA-TCT-GAGC-TGG-TCC-----A--GG---ATGCCCTCTATGGCGGTA...............................................................GGA--CT   5108

SYK.KE.-.KE51       --T-T--A--TC-ATCA-AATTTG---CC---G-A--G-CT-TTAAGAACAGAGGGAGTA...............................................................GGAT--A   5151
SYK.KE.-.SYK173     TGG-TC--G-TC-ATCACAATTTGG-CCC--------GA---TTACATATGCAGGGAATT..................................................................-GGA   5496
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                                               | Thr96 phosphorylated                                | Cys114 needed for APOBEC 3G degradation
H1B.FR.83.HXB2      AATGGAGGAAAAAGAGATATAGC...ACACAAGTAGACCCTGAACTAGCAGACCAACTAATTCATCTGTATTACTTTGACTGTTTTTCAGACTCTGCT...ATAAGAAAGGCCTTATTAGGACACATAGT   5426
Vif                 E__W__R__K__K__R__Y__S__.__T__Q__V__D__P__E__L__A__D__Q__L__I__H__L__Y__Y__F__D__C__F__S__D__S__A__.__I__R__K__A__L__L__G__H__I__V    Vif

H1A1.UG.85.U455     --------CTG--A---------...-----------T-----C-----------T--------C---C----T-----------------A-----C...-----G-GA---A----------A-----   4872
H1B.US.90.WEAU160   -----------C-----------...-----------------C---------------------------C-T-----T-----------G--C---...--------T---A----------TT----   5425
H1C.ET.86.ETH2220   -------ATTG-GA--C----A-...----------------GC--G--------C---------A--C----T-----T------G----A-----C...-----G--A---A--------T-T-G---   4818
H1D.CD.84.84ZR085   ------------G----------...----------------GC--G------------------A-------T-----T------G-----------...--C-----A---A----------T-----   4948
H1F1.BE.93.VI850    --------C-GGG--AG-----G...------A---------GC--G--G--------G--C---A-A-----T-----T-----------A-----C...-----G--A---A----------T-G-A-   4766
H1G.SE.93.SE6165    -G------C-G-GA--------A...-----------G-----C-----------T--G---------C----T-----T-----------------C...-----G--A---A----------A-----   4823
H1H.CF.90.056       -------ACTG--A--G------...-----------G----GC--G------------------A--C----T-----T-----------A-----C...-----G--A---A---------GTG----   4773
H1J.SE.93.SE7887    --------C-G-GA--G--C--A...----------------GC--G------------------A---G---------T-----------------C...-----G------A----------A-----   4740
H1K.CM.96.MP535     --------CTG--A--G--C--A...-----------A-----C---------------------A-A-----T-----T-----------A-----A...G----G------A----------T-G---   4622
H101_AE.TH.90.CM240 --------C-G-GA-A-------...------A----T-----C---------A----G--------AC-A--T----G------------------C...-----G--A---A----------AG----   5000
H102_AG.NG.-.IBNG   ------A-C-G--A---------...------A----------CT-------------G-----C--------T---A-T-----------------C...--------A---A--------G-A-----   4951
H1N.CM.95.YBF30     -------ACT--GA-A---C-AG...--------T--T------A-G------A-G-----A-----TC----T-----T------A---C------C...-----GC-A--GG-C-----GAGACC---   5020
H1O.BE.87.ANT70     -----C-TT-T----AG----AA...-----GA-T---------AC-------AGGA-G--A------C----T---AC-------A---CA--A--A...G-C--G--A---A-CC-------G-G---   5481
H1O.CM.91.MVP5180   -----CAAT-C---GAG----AA...-----GA-T--T------AC-------AGGA-G--A------C----T--CACA------A----A--A--A...--C--G------A-TC----G--G-G---   5456

CPZ.CD.-.ANT        -------ATGTGGA-AG----T-...--------------A---AC---T--T---A-G--A--C-AA-----T--CCC------------TCAA--A...G-C---C-A--AA-CC-----G-A-G-A-   4871
CPZ.CM.-.CAM3       -------ATGTGG-TC------T...-----------------GA-G-----TA----------C--TC-A--T-----T------G---CT-----C...--C--G--A--TG-T-----GA-ACA---   4840
CPZ.GA.88.GAB2      -G------C-G-GA-C------A...--T--GA----T---C--AC------T-GG--G--A--CTGT-----T-----T------G---C-------...G-C----GA---A-CC----GG-G--T--   4819
CPZ.GA.-.CPZGAB     --------CT-GGATCT---GT-...-----G--G--T--CTTCAC------TAG-T-G--C--CTCTC-A--T-----T--C---G----AA----C...--C----GA--TA-------G--GC-T--   5490
CPZ.US.85.CPZUS     -------AC--GGA-CT--C-AG...------A----T-----GA-G------A-G-----------------T-----T------A---C------C...--C-----A--TG-T-----GAGACC---   5486
CPZ.TZ.-.TAN1       -------AC--GGA-A---C--T...------A-----------AC----------T-G-----CACTAGG--T---AC-------G-T-CAGGA--A...G-TC-GC-A--AA--------G-A-G-A-   5073

H2A.GW.-.ALI        CT---TAT-C-G-A-AG-TCT-G...---G-T--TAC---A--CTGT------TCC-----A---GGCAC---T--CTCT--C---A-G-CAGG--AA...G------GA---A-CAG---GG-A-AGT-   5807
H2A.DE.-.BEN        CC---TAT-C-G-A-AG-TCT-G...---G-T--TAC---A--CTGT------ATC-----A---AGCAC---T--CTCT--C---A-G-CAGG--AA...G------GA---A-CAG---GG-A-AGT-   5814
H2A.SN.-.ST         CT---TAT-C-G-A-A--TCT-G...---G-T--TAC---A--CTGT--G---TCC-----A---AGCAC---T--CTCT--C---A-G-CAGGC-AA...G------GA---A-CAG---GG-A-AGC-   5259
H2B.GH.86.D205      C----TATG-G-G--AC-T-TAT...---G-T---ACA-----TG-G--------G---C-G---GG--C---T--CTCT--C-------C-AA--AA...G----G-GA---A-CAGG---G-A-AGA-   5787
H2B.CI.-.EHO        C----TATG-G-G---C-T-TAT...---G-T---ACT-----TG---------G-T--C-G---GG--C---T--CTCT-CG---A---CTAA--AA...G----G-GA---A-CAGG---G-A-AGA-   5785
H2G.CI.-.ABT96      CC---TAC-C--GA-A--T-TAT...---G-T--GACA--A--GAC------T---T--T-G---GGA-C---T-----T--C---A---CTGG--AA...G------GA---A-CAGG---G-GCAGA-   5141
H2U.FR.96.12034     CT---TAC-C--GAG-T-T-T-G...---G-T---ACA-----TTGC---------T--C-G---GG-AG---T--CTCT--C---A---CGGG--AA...G-G--G-GA---A-CAG----G-ACAGT-   5292

MAC.US.-.239        CC---TACTC-----AC-T-T-G...---G-T---ACA--AA-CTAT------ATTT--C-G---AGCAC---T--CCCT--C---A---CGGGA-AA...G-G----G----A-CAGG---G-ACA-C-   5731
Vif                 T__W__Y__S__K__N__F__W__.__T__D__V__T__P__N__Y__A__D__I__L__L__H__S__T__Y__F__P__C__F__T__G__G__E__.__V__R__R__A__I__R__G__E__Q__L    Vif

SMM.SL.92.SL92B     CT---TACTC-G-A-A--T-T-G...---G-T---AC---A--TG-------T--GT--GCA---AGTAC---T--CCCT--C---G---CGCAC--G...G-G---C-A---A-CAG----G-GCAG--   5165
SMM.US.-.H9         CC---TACTCC-GA-AT-TCT-G...---G-T-C-ACA--A--TTAT------ACTT--C-G---GGCAC---T--CCCT--C--------GGGA-AA...G--C---G----A-CAGG---G-A-A-T-   5204

STM.US.-.STM        CT---TAT-CC-GA-AT-TCT-G...T--G-T---ACA--A--CTGT-----T--G---C-G---GGCAC---T--CCCT--C---A---CGGGA-AA...G-G----GA---A-CAGG---G-A-AGT-   5378

SAB.SN.-.SAB1C      G--AC--T---GG-GA--GGTTT...---G-GC-T--T---TGGAC---G-----TA-T------TG--CC--T--CCC-------A----TAGA---...G-CCA-C-A---A-CAGG---G-A-AGTA   5827

TAN.UG.-.TAN1       -T---CAA--C...-CG--C-AA...---G-----ACT-----TG-G--G-----TA-G------TGCC-C-----CCCT--C---A----TAGA--C...--CCA-C-----A-CAG---GG-A-GCT-   5634

VER.KE.-.AGM155     GCCTAGTA--TG-T-A------A...---G--T----T--CA-TAC-------TCCA-G--A---TGTC----T---AC-------A----TAGA--C...--CCA-C----AC--AGG---A---GGT-   5657
VER.KE.-.9063       G-GCAGTAGG-...-AT-TC--A...---G--T-------A-C-AC------TGG-A-G--A--C--AC-C--T---TCA------A----AAGG--C...--TCA---A--TA--AGG---G-G-G-T-   5662
VER.DE.-.AGM3       GCAAT---G-TCCTT-G-----G...---G--T-G--T----C-AC------TAGC--G--A---ACCC----T---ACT------A----AAGG--C...--C--G--A---C----G-----G-GGT-   5160
VER.KE.-.TYO1       GCAATTTAG--TCT-A------A...---G--T---------CTAC------TAGTA----A---GGTC-C--T---A-T------AA---AAGA--C...--CCA-C-A--TC-GAGG--C----G-T-   5152

COL.CM.-.CGU1       -TGAATTAC-G-TAG-TA-GT-GGAA---G-TT--AG-TGGC---A-----TAGGGTAC--G--CA-CATAAGGGGGA-G---G-ACGCATAGAG-AAGAAGC------A--TA--AGG--CTTACCCTG   5183

DEN.CD.-.CD1        TCA-C-CAGGG...T-G...GCT...---G------------T-AC------TG-GA----A---AAAG-CC-T--CTCT--C---A-CAGACAA--A...G-C---C-A------AGG---G-AG-G--   5346

GRV.ET.-.GRI_677    -TCAA-A-GG-......----AG...---G-------T--A-G-AC-------AG-A-G--A--C--A-----T---A--------A----TAGA--C...--CCA-C----TA-CAG---GG-G-AGTA   5605

GSN.CM.99.CN166     -GG-AGAC-T--TTT-G--C---...--TA-TC-GAC---A-G-G-----ATG---A-T--A---GGAA-A------CCA--C---CAGA--GAA-AC...---C-G-G---AA--AGG--TG-GCAGA-   5244
GSN.CM.99.CN71      --ACAGAC-T--CAT-G--C--T...--TA-TT-GAC---A--CG-----ATG---A-C--A--CACAAGG------CCA------CAGA--GAA-AC...G--C-G-G---AA--AGG--TG-ACAGC-   5226

DRL.-.-.FAO         --CAT-TTC-GG---AG-T-T-T...--CTT-A-------AAC-AC-------AG-A----C--CT--G-A--T--CCCT------A----TCAA--A...------GGT-T----C-G---T-T-G-A-   4996

RCM.GA.-.GAB1       T-----TA---GGAGAT---GTA...---G-T---TTT---TGGACT-----TAGTT----A---AAAAT---T---CCA------A----TAGA--A...--C---C-AAGTC--C----GG-A-A---   4917
RCM.NG.-.NG411      -CA-AT-TG-TCCCT-T--CTT-...---G-TA-T-----AAC-G-------TA--T--G-A---AATC-G--T---CCT------A----TAAA--A...--T---C-A---A-C------G-GCA---   4941

MND-2.-.-.5440      ---ATCAA--GG-A-AT---TT-...--TT-CA-------A-TGACG-----TAG-A----C--CGG-G-A--T--CCCA------A----TCAA--A...--------A-----G--T---G-A-G-C-   4993
MND-2.CM.98.CM16    ---AT-A-TTC-CA-AC--CTA-...--T--CA-------CC--AC-------AGGA-G--A---TG-A-A--TC-CCC-------A----ACAA--A...------C-A---C-GC-----A-G-G-C-   5430
MND-2.GA.-.M14      ---AC-AC---GG-GAC---TAT...--T--CA-------A-T-AC-------AG-A-G------TG-G-A--T--CCCA------A---CTG-C---...G-G-------TGC-G-AC---G-A-G-A-   5357

MNE.US.-.MNE027     CC---TACTC--G--AC-T-T-G...---G-T---ACA--A--CTAT------ATTT--C-G---AGCAC---T--CCCT--C---A---CGGGA-AA...G-G----G----A-CAGG---G-ACA-C-   5199

LST.CD.88.447       ------TTT-TGG--AC---CAA...---G--A----T--CATT------A-T---A-G--A--CTGTA-A--T---A----C-----TACAAGG-AC...--T--G-----T----GG---G-A-AGA-   4697
LST.CD.88.485       ------TTT-TGG--AC---CAA...---G--A----T--CATT--------T---A-G--A--CTGTA-A--T---A----C-----TACAAGG-A-...--T--G-----T----GG---G-A-AGA-   4697
LST.CD.88.524       ------TCT-TGGA-AC---CAG...---G----G--T--CATT-----T--T---A-GC-----G--A-G--T----------GGGTGC-TAGG-AC...---GTT-G----A--AGG---G-A-AGA-   4694
LST.KE.-.lho7       -----GTCT-T-GAGAC---CAA...---G--A-------CAT-------------A-G--C--CTATA-A--T---A----C--CAT-C-AAGA-AC...--T----G---AC-TC-G---G-A-G-A-   5781

SUN.GA.98.L14       ------TTT-T--C--T---CAA...---G--A----T---CTTG-G-----T--GA-G--C--CT-TA-G--T-----T----GGA-CTCTAGGTG-...--C----GA--TA-G-----GG-A-A-A-   5831

MND-1.GA.-.MNDGB1   C-CCCTTTG-G--AGAG-GGT-T...---G-GA--ACT--A--GG-------T--T-----A---T-AC---TT-A------C--CATG---AG---A...G-T-TG--A---A-CAGG---G-AGA---   5146

MON.CM.99.L1        G-GA-GTC-G--CAT-G---GCT...--C--TC-GACG--G--C--G--GA-T--GA--G-A---ACAC----T----CA--C--CCA-C-G-TG-AC...G-GC-C-GA--AA-CAG----G-G-AGC-   5252
MON.NG.-.NG1        --ATTGAT-G-GTCT-G---GCT...--CT-CC--ACA--A--TG----T------A----C--CACCCGC------TCA-----CCAG-C-----AC...G--C-T-GA--AA-TAG---GG-AGCGM-   3863

MUS.CM.01.1085      TC---TATTCT...............---T-CT-GAG---CAC---G--CATGAG-A-C--A---ACCC-G--T---TCT--C--C-ATAG-CAG-AC...--CCC--G--T-A-CAG------GCACAC   5203

DEB.CM.99.CM40      C----...G---CA-A-ACAT-GAAG---G--C--ACA--A--TT-------T--C--T--A--C--AAGA------CCA-----C--CC-ACAG--A...G-G---C-A---A--AGG---G-G--CC-   5238
DEB.CM.99.CM5       CT---...G-GC---C-GGGT-GCAG---G--T--ACA-----C-----T--T--TT-G--A--CT-AAGA-----CCCT-----C--CC-ACAG--A...G-C-C-C-A---C--AAG---G-G-A-C-   5232

SYK.KE.-.KE51       TT---GCCC-TCC-TCTGGAT-GAGT---G-----ACA--AC--AC------TGC-T--G-A---AGTC-A-----CCCT-----------TAGG--A...G-CCA-C-A--AC-TAG---GG-G-AGT-   5278
SYK.KE.-.SYK173     TTCAATACC--TG--ACC-GT-GAAC--TG-CT--ACA--A-C-G---------GC--T--A---AAT-T---T--CCCT--C---A---CAAGA--G...G-C-ACC----AG-CAG---GG-AC--T-   5623
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                                                                                         SLQYLAL needed for APOBEC 3G degradation
                               | Cys133 needed for APOBEC 3G degradation          |-               -|
H1B.FR.83.HXB2      TAGCCCTAGGTGTGAATATCAAGCAGGACATAAC..................AAGGTAGGATCTCTACAATACTTGGCACTAGCAGCATTAATA...............ACACCAAAAAAGATA...AAG   5520
Vif                 __S__P__R__C__E__Y__Q__A__G__H__N__.__.__.__.__.__.__K__V__G__S__L__Q__Y__L__A__L__A__A__L__I__.__.__.__.__.__T__P__K__K__I__.__K_    Vif

H1A1.UG.85.U455     ---A------------------------------..................--------------------T-----T--GAA-------G--...............--C----C--G-GC-...---   4966
H1B.US.90.WEAU160   --TT-----------------------G------..................------------------------------A-----------...............---------------...---   5519
H1C.ET.86.ETH2220   ---------------C-----------------T..................-----------------------------GA-------G---...............-AG---------GC-...---   4912
H1D.CD.84.84ZR085   ---T------------------------------..................-----------CT----G--T--A------A-----------...............G------------G-...---   5042
H1F1.BE.93.VI850    -------------A-C-----------------T..................-----------C--------T---------A-----------...............G-T---G-G----C-...---   4860
H1G.SE.93.SE6165    ---------------------------------T..................C-------------------T------T-GAA--T----G--...............---T------G--GT...-G-   4917
H1H.CF.90.056       ---A---------A-C----C------------A..................C--------A-----------------T--A--------G-G...............G--------------...---   4867
H1J.SE.93.SE7887    ---------------C--C---------------..................--------------------TC--------A-----------...............-G--------G--G-...---   4834
H1K.CM.96.MP535     ---T-------------G----------------..................-----------CT-------T--------CA--------G--...............G-T----G--G-CC-...---   4716
H101_AE.TH.90.CM240 ---A-G--------------C-T-----------..................-----------C--------T--------GAA--------C-...............----------G----...-G-   5094
H102_AG.NG.-.IBNG   ---A-----------------------------T..................-----------G--------T--------GAAT--T---G--...............G------C-----C-...---   5045
H1N.CM.95.YBF30     ATTA----------------C------G--C--A..................C-------CA-C--------TC-A------A----C-GGG-G...............GG-G----G----G-...---   5114
H1O.BE.87.ANT70     ACTGA-C-A---------C-CTA---------GT..................C-------GA-A------CTGC-A--T---AG----G--G--...............-A-G---G--GC-GG...---   5575
H1O.CM.91.MVP5180   GCTGA-C-A---------C-TG----------GT..................C-------GA-A-------T---A--CT-GAA----G--G-G...............-A-GT-----GA-AT...---   5550

CPZ.CD.-.ANT        ATTGA-ATAC--CC-C--CA-GAAG-------GT..................C-------GA-A--G--G--T--A--TT-TTGTAAGA-CC--GAATTCAGA......GG-TACCCC---GGTCCA-GA   4977
CPZ.CM.-.CAM3       ATAT----A---------C-C------G---C-A..................C-------G--AT-------T--A--C---AG---C-GGG--...............-G-GT-GG-----A-...--A   4934
CPZ.GA.88.GAB2      G-CAAAGGT--------TC-CTAGG--G---CCT..................C-A--TCAG--A--------TC----CA---T-CA-G--G--...............-AGA----G--A-AG...---   4913
CPZ.GA.-.CPZGAB     AGCG---C-T--------CA---A------C-GG..................C----------CT----G-T------C---AA---T------...............T--GAG-G--G-CAT...-GA   5584
CPZ.US.85.CPZUS     A-TT--C-AA--------C-CTA----G--C--T..................--------C---T-G----T------TT--AAG--C---G--...............GG--AG-GC--A-G-...-GA   5580
CPZ.TZ.-.TAN1       ATTGA-ATTC--CC-C-T----T-------C-GA..................C-------GA----G----T---A--TT-CAG-AAGG--G-TGAGAGCCAA...GAT-A--AGCC----GG-CCA-G-   5182

H2A.GW.-.ALI        ATTGT-CT-C--CA-T----CCCAG-CC-----GTCA...............C-----CCG--A--C----TTC----CT---TG-T-G-G.....................-A-C---...........   5890
H2A.DE.-.BEN        ATTGT-CT-C--CA-C----CCCA--CT-----AGCA...............C-----CC---A--T------C-A--C----T--T-G--.....................-A-C---...........   5897
H2A.SN.-.ST         ATTAT-CT-C--CA-C--C-CCCA--CC-----GTAC...............C-----CCG--A--C--G-TTC----CT---TG-T-G-G.....................-A-C---...........   5342
H2B.GH.86.D205      ATTGT-CTAC--CA-C----C-T---CT--CG-AGGG...............C-----CC-AGCT----G-TTC-A--C---AGG-TCG--CAGGAAGGA...AAAA.......................   5876
H2B.CI.-.EHO        ATTGT-CCAC--CA-C--C-C-T---CT----CAGGC...............C-----CC-AG-T----G-TTC-A--C---AG--TTG--CA-GAAGGA...AAAG.......................   5874
H2G.CI.-.ABT96      ATTGT-CT-C--CA-C----C-A---CT-----AAGG...............C----GCCTAGCT-G----TTC-A--CT--CA--T-G-GCA-......AAAGGAC.......................   5227
H2U.FR.96.12034     ATTGT-CT-C--CA-C-T--C-T-G-CT----GACAG...............C-----CC----T------TTC-A-----CAG------GCA-G...................................   5372

MAC.US.-.239        GCTGT--T-C--CAGG-TC-CGAG--CT-----GTAC...............C-----CC-AGC-----G-----A-----GAA--T-G---GCG...................................   5811
Vif                 __L__S__C__C__R__F__P__R__A__H__K__Y__.__.__.__.__.__Q__V__P__S__L__Q__Y__L__A__L__K__V__V__S__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__._    Vif

SMM.SL.92.SL92B     GTTAT-CTAC----GC--CGCG-T--CC---C--TCT...............-GT--CCA-AGC-----GCTG-----C---AAG-T-G--T--CAAA................................   5248
SMM.US.-.H9         GCTGT--T-C--CA-G-TC-CGAA--CT-----GAAT...............C-----CC-AGC-----G--TC-A------A---T-G---GTC...................................   5284

STM.US.-.STM        ACTGT--T-C--CAGG-TCACGAA--CT-----GAAC...............C-----CC-AGCT----G-----A--TT--AA--T-G-GGA-C...................................   5458

SAB.SN.-.SAB1C      -CTTTGG...---A--C-C--G-TG------C-GCCAACA.........GGGC-A---CC---AT----G--T--A-----TAGG-T--AT-C-A...................................   5910

TAN.UG.-.TAN1       -TTGTGG...--CAC---CA-G-A------CGTAGCAGAAAACCATTGGGGTC-----C-G--C--G--G-TT--A--C--GA---T--AT-C-GACTTC...CTAAGA-....................   5738

VER.KE.-.AGM155     C-T-TTC...---C---T--C--G---------ACTAACA.........GGTC-----CCC--CT-G-----T--A---T--CT---C........................-ATC---...........   5740
VER.KE.-.9063       CGT-TTC...---C---TC-CC-AG--------AACCACA.........GGA------CCC--A--G--G-----A--C--TCTG--C........................-ATC-G-...........   5745
VER.DE.-.AGM3       C-C-TTC...---C-G-TC-CC-AG-----C--GAAAACA.........GGAC-----CCC---T-G--------A--T--CCTT---........................-ACC---...........   5243
VER.KE.-.TYO1       -GT-TTC...---C-G-T--C--A---G-----AAGCACA.........GGAC-----CC----T-G--G---C-A--T--GCTC---........................-ATC---...........   5235

COL.CM.-.CGU1       G-AT---...-----T-TC--G-T------CCTA..................GGA--GTTGAAGT-G---G-AC-ATGT--TCTG--CC---G-GAGAAA...GAGAGG--C-ACC-G---.........   5280

DEN.CD.-.CD1        CCTGAGC-CT--C-CCAGGA-GAAG-C----T--CAT............CCA-G-AC---TC-AGGTAGGG-ACC-C--TC-TT-CAG-AT---GTATTACAAGCAGCC-TTAG-T..............   5450

GRV.ET.-.GRI_677    --CGTGG...--CAC--TCA-G-A---------AGGT...............C-----CA---A--G---CTT----------TT---........................TAT-C--...........   5682

GSN.CM.99.CN166     CCTAGGA-AT------C-C-CG-A--CT--CCTG..................C--------A-A-CT--GACGC-T-AG-AGTT---C--CT-TGCATATGTCAAACATT....................   5336
GSN.CM.99.CN71      CTTAGGATAT-----CC-C-CG-A--CT--CCCA..................C--------A-A-CT--CACGC-T-A-AGGCT---C--CT-TGCGTACGTTAGATACT....................   5318

DRL.-.-.FAO         -CAAG--...--CT-T-TC-CTAG---G--C--GGGT...............C-------GAG---T--G--TC-T--CT-GCA---CCAC---..................AAGT-CCTT-AGC.....   5085

RCM.GA.-.GAB1       -CTAGTG...----CC-TC----GG-------GAGAT...............C-------GA----G----TT------A--CA---G-GGGCTAAA...AGTCAGTTAGATAGGT..............   5012
RCM.NG.-.NG411      GCTG-T-...----GG-T-G-GAA--------GAGAT...............C-------GAGC--------TC-----A--AA---T-GGGCTAGG...CAGCAGCTA-AGG.................   5033

MND-2.-.-.5440      GGTAG--...---T-C-TC-CCTGG-------GAGGT...............C-------GA-------G-TT-----CT--CA---C-AT.......................................   5066
MND-2.CM.98.CM16    A-CAGTG...--CT-C-TC--CTGG--------AGGG...............--------GAGC--G--G--------TT-GCT-AGT-AT-C-GCCTACTGTAACA.......................   5519
MND-2.GA.-.M14      AGTAG-G...---T-CAGC-CCTGG--------AGGT...............C-------GA--------CT------TT--AG---C-AC.......................................   5430

MNE.US.-.MNE027     GCTGT--T-C--CAGG-TC-CGAG--CT-----GAAC...............C-----CC-AG------G-----A-----GAG--T-G---GTT...................................   5279

LST.CD.88.447       A-TGG-ATTC----CTATG-CCA-T--------AGGT...............TGT--TCTC--AT-G--G-T-C-CTGCT-GAG-CA-C--CA-C...................................   4777
LST.CD.88.485       A-TGG-A-TC--C-CTATG-CCA-T--------AGGT...............TGT--TCTC--AT-G--G-TTC-CTGCT-GAG-CA-C--CA-C...................................   4777
LST.CD.88.524       -CTG-AC--C---A--ATG-CTA-T--------AGGT...............TGT--TCTC--AT-G--G---C-CTGCT-GAG-CA-C--CA-C...................................   4774
LST.KE.-.lho7       A-CTATGT-T--CC-G...-CTTT---------AGGT...............TGT--TCTC---T-G--G-TTA-CTGCT-GAG-CA-C--CA-C...................................   5858

SUN.GA.98.L14       ACTA-A-GA---CAG-A------T--CT--C--AGGC...............CT---TCTC---T-G--G-TTC-CTGCT-GAG--TTC-CC......................................   5908

MND-1.GA.-.MNDGB1   GTTAAAAGTT---AG--T--C---T--C-----AGCA............CAAGGT--TCTC---T-G--G-TTC-CTGCT-GAG--TCA-CT......................................   5226

MON.CM.99.L1        CTTGGGACA----C--C---T----AC---CT--CCG...............--------GA-C-CGTTGAC---A-AGAA-TT---C--CC-TGCCCTAGTGCGATATGG-G---CCCCC-C-AAGTCA   5367
MON.NG.-.NG1        CCTAGGG-AC---C-CC-CAT-CAGAC---CT--AAT...............---------A---CT-C-AC-C-A-AGAA-TT---C--CC-TGCTTGCTTCAAGTATGG-AA................   3962

MUS.CM.01.1085      -CTAGGGGAT------C---C--AC-C---C-CA..................---------C---CT-CT-CT--ACA-G-CCT---T---T--GCATTAAAGAAGCATGG-AAGCTTGCCCCCCAGCCA   5315

DEB.CM.99.CM40      ACTG-AACA----C-GC-GT-C......----GGGGACCAGAAGGTAAA...GGACC-CCT--A-----G---A-A-----TAG--T-GC-G--AAAC................................   5327
DEB.CM.99.CM5       ACTA-AACA----C-GC-AT-C......----GGGGACCAGAAGGTAAA...GGACC-CCC--AT----G-----A------AGGA--GC-G--AAAT................................   5321

SYK.KE.-.KE51       G-CTT-GCAC--CTGGA--TTC......-----AGAA...............C-----CTT--AT-G-----T-----TT--CA-AAG-ATT--AGCAAGG.............................   5358
SYK.KE.-.SYK173     G-CAT-ACAC--CTGGACC-C-......----CTGAC...............C-----CCC--A--T--G--T--A---T--CA--TG-ACC--AAAG................................   5700
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H1B.FR.83.HXB2      CCACCTTTGCCTAGTGTTACGAAACTGACAGAGGATAG............................................................................................   5558
Vif                 _P__P__L__P__S__V__T__K__L__T__E__D__R__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__    Vif

H1A1.UG.85.U455     -------------------A----T-A-----------............................................................................................   5004
H1B.US.90.WEAU160   -------------------A------------------............................................................................................   5557
H1C.ET.86.ETH2220   ------C------------GT---T-AGT--------A............................................................................................   4950
H1D.CD.84.84ZR085   -----------C-------A---G--A-----A-----............................................................................................   5080
H1F1.BE.93.VI850    -----GC----------CCA------AGT------C--............................................................................................   4898
H1G.SE.93.SE6165    -----------C---------G--T-AG----A-----............................................................................................   4955
H1H.CF.90.056       -------------------GA--G--AGT---------............................................................................................   4905
H1J.SE.93.SE7887    ------------------CA------AGT---------............................................................................................   4872
H1K.CM.96.MP535     ------G------------A------AGT---------............................................................................................   4754
H101_AE.TH.90.CM240 ------C----------A...G--A-A-----A-----............................................................................................   5129
H102_AG.NG.-.IBNG   -------------------G---GT-AG----A--C--............................................................................................   5083
H1N.CM.95.YBF30     -----C--A--------G--T--G--A-----A-----............................................................................................   5152
H1O.BE.87.ANT70     --T--CC-A--C-----CCA----T-A-----A-----............................................................................................   5613
H1O.CM.91.MVP5180   --T--CC-A--C-----CCA--G-T-A-----A-----............................................................................................   5588

CPZ.CD.-.ANT        AG--AG--C------C-GT-T-TCT-A-----A-----............................................................................................   5015
CPZ.CM.-.CAM3       -----C-----------C--T--GT-A-----A-----............................................................................................   4972
CPZ.GA.88.GAB2      -----CC-A--------C--T-TCT-AG----A-----............................................................................................   4951
CPZ.GA.-.CPZGAB     --------A--------CG-C---T-A-----------............................................................................................   5622
CPZ.US.85.CPZUS     -----C--A--------G--T---T-------A-----............................................................................................   5618
CPZ.TZ.-.TAN1       AGG--C-----ATC------A-----A--------C--............................................................................................   5220

H2A.GW.-.ALI        .......................................ATGGCA.........AACCCCAGAGAAACAGTACCACCAGGA......AACAGTGGCGAAGAGACTATCGGAGAGGCCTTCGAGTGGCTAG   5966
H2A.DE.-.BEN        .......................................ATGACA.........GACCCCAGAGAAAGGGTACCGCCAGGA......AACAGTGGAGAAGAGACCATTGGAGAGGCCTTCGAGTGGCTAG   5973
H2A.SN.-.ST         .......................................ATGGCA.........GGCCCCAGAGAGACAATACCACCAGGA......AACAGTGGCGAAGAAACTATCGGAGAGGCCTTCGAGTGGCTAG   5418
H2B.GH.86.D205      .......................................ATGGAT............CCCAGGGAGAGAGTGCCACCAGGA......AACAGCGACGAAGAAACAGTAGGAGAAGCATTCGCTTGGCTAG   5949
H2B.CI.-.EHO        .......................................ATGGAT............CCCAGGGAGAGAGTACCACCAGGA......AACAGCGGCGAAGAAACAGTAGGAGAGGCATTCGAATGGCTAG   5947
H2G.CI.-.ABT96      .......................................ATGGAT............CCAAGGGAGAGAGTMCCACCAGAA......AACAGCGACGAGGAGACAATCGGAGAGGCATTCGAATGGCTAG   5300
H2U.FR.96.12034     .......................................ATGGGA.........GATCCAAGAGAGAGAATCCCACCAGGA......AATTCAGAAGAAGAAACTGTAGGAGAGGCTTTCAGTTGGCTAG   5448

                                                           / Vpx start
MAC.US.-.239        .......................................ATGTCA.........GATCCCAGGGAGAGAATCCCACCTGGA......AACAGTGGAGAAGAGACAATAGGAGAGGCCTTCGAATGGCTAA   5887
Vpx                 _.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__M__S__.__.__.__D__P__R__E__R__I__P__P__G__.__.__N__S__G__E__E__T__I__G__E__A__F__E__W__L__    Vpx
Vif                 .__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__D__V__.__.__.__R__S__Q__G__E__N__P__T__W__.__.__K__Q__W__R__R__D__N__R__R__G__L__R__M__A__K    Vif

SMM.SL.92.SL92B     .......................................ATGACA.........GACCCAAGGGAAAGAATCCCACCAGGA......AACAGTGGAGAAGAAACAATAGGAGAGGCCTTCGAATGGTTAC   5324
SMM.US.-.H9         .......................................ATGTCR.........SRTCCCAGGGAGAGRATCCCACCTGGA......AACAGTGGAGAAGAAACRRTAGGCGAGGCYTTCGACTGGCTAC   5360

STM.US.-.STM        .......................................ATGTCA.........GATCCCAGAGAGAGAATACCGCCCGGA......AACAGTGGAGAAGAGGCAATAGAGGAAGCATTCGAGTGGCTAC   5534

SAB.SN.-.SAB1C      ..................................................................................................................................   5910

TAN.UG.-.TAN1       ..................................................................................................................................   5738

VER.KE.-.AGM155     ..................................................................................................................................   5740
VER.KE.-.9063       ..................................................................................................................................   5745
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................................   5243
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................................   5235

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................   5280

DEN.CD.-.CD1        ..................................................................................................................................   5450

GRV.ET.-.GRI_677    ..................................................................................................................................   5682

GSN.CM.99.CN166     ..................................................................................................................................   5336
GSN.CM.99.CN71      ..................................................................................................................................   5318

DRL.-.-.FAO         .......................................ATGGCAGAA...AGA...CAG...TCAGTGGAGAGAGCTCCA...GCGGAGCCAATGGGAGCAGGAGAGGTAGAGTTAGAAGAATGGCTAC   5164

RCM.GA.-.GAB1       .......................................ATGGCAGAA............AGAGCCCCCGAGGTCCCCACTGGG.........GCTGGAGAAGCA......GAGTTCCAGCCTTGGCTAC   5076
RCM.NG.-.NG411      .......................................ATGGCAGAG............GGCAGAGAAAGAGTGCCAGAGGCCCCCACTGGGGCTGGAGATGTA......GAGTTTGCCCCCTGGCTTC   5106

MND-2.-.-.5440      .......................CTCAGAG-TA--A--CATGGCAGAG...AGG.........GCACCAGAG............GCG...CCAGAAGGAGCAGGAGAGGTAGGACTGGAGCAATGGCTGG   5146
MND-2.CM.98.CM16    .......................................ATGGCAGAAGGG............GCCCCAGAG............ATC...CCAGAAGGAGCAGGAGAGGTGGATCTAAATACCTGGTTGG   5583
MND-2.GA.-.M14      .......................-TCA-GTTTT-CAGAAATGGCAGAA...AGA.........GCACCAGAG............GCA...CCACAGGGGGCAGGAGAAGTGGGACTAGAACAGTGGCTGG   5510

MNE.US.-.MNE027     .......................................ATGTCA.........GATCCCAGAGAGAGAATCCCACCTGGA......AACAGTGGAGAAGAGACAATAGGAGAAGCCTTCGAATGGCTAA   5355

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................   4777
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................   4777
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................   4774
LST.KE.-.lho7       ..................................................................................................................................   5858

SUN.GA.98.L14       ..................................................................................................................................   5908

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................................................................................................................................   5226

MON.CM.99.L1        T-CG--CCATTGGACC-CC--G............................................................................................................   5389
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................   3962

MUS.CM.01.1085      --CAGCGCC-TGGCAC-CCA--GTGGTC-CA-CC-CC.............................................................................................   5352

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................   5327
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................   5321

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................   5358
SYK.KE.-.SYK173     ..................................................................................................................................   5700
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H1B.FR.83.HXB2      ..................................................................................................................................   5558

H1A1.UG.85.U455     ..................................................................................................................................   5004
H1B.US.90.WEAU160   ..................................................................................................................................   5557
H1C.ET.86.ETH2220   ..................................................................................................................................   4950
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................   5080
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................   4898
H1G.SE.93.SE6165    ..................................................................................................................................   4955
H1H.CF.90.056       ..................................................................................................................................   4905
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................................................................   4872
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................   4754
H101_AE.TH.90.CM240 ..................................................................................................................................   5129
H102_AG.NG.-.IBNG   ..................................................................................................................................   5083
H1N.CM.95.YBF30     ..................................................................................................................................   5152
H1O.BE.87.ANT70     ..................................................................................................................................   5613
H1O.CM.91.MVP5180   ..................................................................................................................................   5588

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................   5015
CPZ.CM.-.CAM3       ..................................................................................................................................   4972
CPZ.GA.88.GAB2      ..................................................................................................................................   4951
CPZ.GA.-.CPZGAB     ..................................................................................................................................   5622
CPZ.US.85.CPZUS     ..................................................................................................................................   5618
CPZ.TZ.-.TAN1       ..................................................................................................................................   5220

H2A.GW.-.ALI        ACAGGACAGTAGAGGCCTTAAACAGAGAGGCGGTGAATCACCTG...CCCCGGGAGCTCATTTTCCAGGTGTGGCAAAGGTCCTGGAGATACTGGCATGAT...GAACAAGGAATGTCACAAAGTTACAC   6090
H2A.DE.-.BEN        AGAGGACCATAGAAGCCTTAAACAGGGAGGCAGTGAACCATCTG...CCCCGAGAGCTCATTTTCCAGGTGTGGCAAAGGTCCTGGAGATATTGGCATGAT...GAACAAGGGATGTCAGCAAGCTACAC   6097
H2A.SN.-.ST         ACAGGACGGTAGAAGCCATAAACAGAGAGGCAGTGAACCACCTG...CCCCGAGAGCTTATTTTCCAGGTGTGGCAAAGGTCCTGGAGATACTGGCATGAT...GAACAAGGAATGTCAATAAGTTACAC   5542
H2B.GH.86.D205      AAAGAACAATAACAGAGCTCAACAGGGTAGCGGTCAACCATTTG...CCCCGAGAACTTATTTTCCAGGTCTGGCAGAGGTCTTGGGCATACTGGCGTGAG...GAACAGGGCATGTCAATTAGCTATAC   6073
H2B.CI.-.EHO        AGACAACATTAGAACATCTCAACAGAGTAGCAGTCAATCACTTG...CCCAGGGAACTTATTTTCCAGGTCTGGCAGAAGTCTTGGGCATATTGGCGTGAG...GAACAGGGCATGTCAATTAGTTATAC   6071
H2G.CI.-.ABT96      AAAGAACAGTMACAGAGATCAACAGGATAGCAGTCAATCATTTA...CCCAGGGAGCTTATTTTCCAGGTTTGGCGAAGGTCCTGGGAATATTGGCATGAT...GAACAGGGCATGTCAGCTAGTTACAC   5424
H2U.FR.96.12034     AAAGAACTGTGAGAGATATCAACAGGGCAGCAGTGCAACATCTT...CCCAGGGAACTTATTTTCCAGGTCTGGCAAAGGTCCTGGCAATACTGGCGTGAT...GAACAGGGCATGTCAGAAAGTTATAC   5572

                                                                                    Vif end in HIV-2 and SMM sequences \
MAC.US.-.239        ACAGAACAGTAGAGGAGATAAACAGAGAGGCGGTAAACCACCTA...CCAAGGGAGCTAATTTTCCAGGTTTGGCAAAGGTCTTGGGAATACTGGCATGAT...GAACAAGGGATGTCACCAAGCTATGT   6011
Vpx                 N__R__T__V__E__E__I__N__R__E__A__V__N__H__L__.__P__R__E__L__I__F__Q__V__W__Q__R__S__W__E__Y__W__H__D__.__E__Q__G__M__S__P__S__Y__V    Vpx
Vif                 __Q__N__S__R__G__D__K__Q__R__G__G__K__P__P__.__T__K__G__A__N__F__P__G__L__A__K__V__L__G__I__L__A__$_                                  Vif

SMM.SL.92.SL92B     ACAATACAGTGGAGGCCCTGAATCAAACAGCAGTACAACACCTA...CCAAGAGAGTTAATTTTCCAGGTCTGGAGAAGGTGTTGGGAATACTGGGTAGAT...GAGCAAGGATACTCACCAAGCTATGC   5448
SMM.US.-.H9         ACAGAACASTAGAAGAAATAAACAGGGCAGCAGTGAATCATTTG...CCRAGGGAGCTAATTTTCCAGGTCTGGCGAAGGKCCTGGGAATACTGGCATGAT...GAAATGGGGATGTCAGTCAGCTACAC   5484

STM.US.-.STM        ACAGAACGGTAGAGGACATAAACCGAGAGGCAGTAAACCATCTA...CCGAGGGAACTGATTTTCCAGGTCTGGCGAAGGTCTTGGGAATACTGGCATGAT...GAGCAAGGGATGCCCGGGAGCTATGT   5658

SAB.SN.-.SAB1C      ..................................................................................................................................   5910

TAN.UG.-.TAN1       ..................................................................................................................................   5738

VER.KE.-.AGM155     ..................................................................................................................................   5740
VER.KE.-.9063       ..................................................................................................................................   5745
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................................   5243
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................................   5235

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................   5280

DEN.CD.-.CD1        ..................................................................................................................................   5450

GRV.ET.-.GRI_677    ..................................................................................................................................   5682

GSN.CM.99.CN166     ..................................................................................................................................   5336
GSN.CM.99.CN71      ..................................................................................................................................   5318

DRL.-.-.FAO         AGAGGAGTCTCTTAAGAATCAACCAGGAGGCTCGATTACACTTCCACCCA...GAGTTCCTCTTCCGT...CTTTGGAACACCTGCATGGAGCACTACCATGATGCTCTTCAGTTATCTTTTACTTACAG   5288

RCM.GA.-.GAB1       GGGACATGCTAGAAAAGGTCAACTTGGAAGCCAGGTTACACTTTCATCCA...GAGTTCATTTTCCGT...CTGTGGCGCACTTGTGTGGAACACTGGCATGACGTACATCAGAGAAGTTTAGAATATGC   5200
RCM.NG.-.NG411      ACAGAATGCTAACAGAAGTCAACTTAGAAGCCAGGTTGCACTTTCATCCA...GAGTTCATTTTCCGT...CTGTGGCGTACTTGTGTGGAACACTGGCATGATAGGCTTGGAAGAAGCCTTGAGTATGC   5230

MND-2.-.-.5440      AAACGTCACTGGAGAGAATCAACCGGGAGGCCCGGTTACACTTCCACCCA...GAGTTCCTTTTCCGT...CTCTGGAACACATGTGTAGAACACTGGCATGATAGACATCAGAGATCTCTTGATTATGC   5270
MND-2.CM.98.CM16    AAAGATCTCTGGAGAAAATCAATCAGGAGGCAAGATTACACTTCCACCCA...GAGTTCCTTTTCCGT...CTCTGGAACGCATGCATAGAACACTGGCATGACAGACATCAGAGAAGCTTAAGCTATGC   5707
MND-2.GA.-.M14      AAAGATCATTGGAACAAGTGAACAGAGAGGCTCAATTACACTTCCACCCA...GAGTTCCTTTTCCGT...CTTTGGAACACCTGTGTAGAACACTGGCATGATAGACTTAGAAGAACCTTAAATTATGC   5634

MNE.US.-.MNE027     ACAGAACAGTAGAGGAGATAAACAGAGAGGCAGTAAACCACCTA...CCAAGGGAGCTGATTTTCCAG...GTTTGGCAAAGGTCTTGGGAATACTGGCATGATGAACAAGGGATGTCACCAAGCTATGT   5479

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................   4777
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................   4777
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................   4774
LST.KE.-.lho7       ..................................................................................................................................   5858

SUN.GA.98.L14       ..................................................................................................................................   5908

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................................................................................................................................   5226

MON.CM.99.L1        ..................................................................................................................................   5389
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................   3962

MUS.CM.01.1085      ..................................................................................................................................   5352

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................   5327
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................   5321

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................   5358
SYK.KE.-.SYK173     ..................................................................................................................................   5700
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H1B.FR.83.HXB2      ..................................................................................................................................   5558

H1A1.UG.85.U455     ..................................................................................................................................   5004
H1B.US.90.WEAU160   ..................................................................................................................................   5557
H1C.ET.86.ETH2220   ..................................................................................................................................   4950
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................   5080
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................   4898
H1G.SE.93.SE6165    ..................................................................................................................................   4955
H1H.CF.90.056       ..................................................................................................................................   4905
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................................................................   4872
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................   4754
H101_AE.TH.90.CM240 ..................................................................................................................................   5129
H102_AG.NG.-.IBNG   ..................................................................................................................................   5083
H1N.CM.95.YBF30     ..................................................................................................................................   5152
H1O.BE.87.ANT70     ..................................................................................................................................   5613
H1O.CM.91.MVP5180   ..................................................................................................................................   5588

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................   5015
CPZ.CM.-.CAM3       ..................................................................................................................................   4972
CPZ.GA.88.GAB2      ..................................................................................................................................   4951
CPZ.GA.-.CPZGAB     ..................................................................................................................................   5622
CPZ.US.85.CPZUS     ..................................................................................................................................   5618
CPZ.TZ.-.TAN1       ..................................................................................................................................   5220

H2A.GW.-.ALI        AAAATATAGATACTTGTGCTTAATGCAGAAAGCTATGTACACACATTTCATGAAAGGGTGCACC............TGCCTGGGGGGAGGGCATGGGCCAGGAGGATGG...AGATCAGGACCTCCCCCT   6205
H2A.DE.-.BEN        AAAGTATAGATATTTGTGCCTAATGCAAAAAGCTATATTTACACATTTCAAGAGAGGGTGCACT............TGCTGGGGGGAGGACATGGGCCGGGAAGGATTGGAAGACCAAGGACCTCCCCCT   6215
H2A.SN.-.ST         AAAGTATAGATATTTGTGCCTAATGCAGAAAGCTATGTTCATACATTCTAAGAGAGGGTGCACT............TGCCTGGGGGGAGGACATGGGCCGGGAGGATGG...AGATCAGGACCTCCCCCT   5657
H2B.GH.86.D205      CAAATATAGATACTTGTTGCTAATGCAGAAAGCAATGTTTGTGCACTATACAAAGGGCTGTAGG............TGCCTGCAGGAGGGCCATGGGCCAGGGGGATGG...AGATCAGGACCTCCTCCT   6188
H2B.CI.-.EHO        CAAATATAGGTATTTGTGTCTAATGCAAAAAGCAATGTTTATACACTTTGCAAAGGGTTGTGGA............TGTCTGCGGGAAGGCCATGGGCCAGGGGGATGG...AGATCAGGACCTCCTCCT   6186
H2G.CI.-.ABT96      TAAGTATAGATATTTGTTGCTGATGCAAAAGGCTATGTTTGTACATTGTAAGAAAGGATGCACA............TGCTTGCAGAAGGGCCATGGGCCTGGAGGATGG...AGACAAGGACCTCCTCCT   5539
H2U.FR.96.12034     TAAGTATAGATATCTCTGTCTGATACAGAAAGCTTTATTTATGCATTGCAAAAAGGGATGTCAA............TGCTTGGGGGAAGGCCATGGACCAGGAGGATGG...AGATCAGGGCCTCCTCCT   5687

MAC.US.-.239        AAAATACAGATACTTGTGTTTAATACAAAAGGCTTTATTTATGCATTGCAAGAAAGGCTGTAGA............TGTCTAGGGGAAGGACATGGGGCAGGGGGATGG...AGACCAGGACCTCCTCCT   6126
Vpx                 __K__Y__R__Y__L__C__L__I__Q__K__A__L__F__M__H__C__K__K__G__C__R__.__.__.__.__C__L__G__E__G__H__G__A__G__G__W__.__R__P__G__P__P__P_    Vpx

SMM.SL.92.SL92B     AAAATATAGATATGTACAGTTAATGCAAAAAGCAATGTTTCAGCACTTCAGAAAGGGATGCACA............TGCAGAGGAGAAGGGCATTCACAGGGGGGCTGG...AGAACTGGACCACCACCT   5563
SMM.US.-.H9         TAAATRCAGATACTTGTGCTTGATACAGAAAGCTCTGTTTATGCATTGCAAGAAAGGGTGTAGG............TGCTTAGGAGGAGAGCATGGGGCAGGGGGATGG...AGACCAGGGCCTCCTCCT   5599

STM.US.-.STM        TAAATATAGATACTTGTGCTTGATACAGAAAGCTTTGTTTATGCATAGCAAGAGGGGATGCAGA............TGCTTGGGGGAAGGACATGGGGCAGGAGGATGG...AGACCAGGCCCTCCTCCT   5773

SAB.SN.-.SAB1C      ..................................................................................................................................   5910

TAN.UG.-.TAN1       ..................................................................................................................................   5738

VER.KE.-.AGM155     ..................................................................................................................................   5740
VER.KE.-.9063       ..................................................................................................................................   5745
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................................   5243
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................................   5235

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................   5280

DEN.CD.-.CD1        ..................................................................................................................................   5450

GRV.ET.-.GRI_677    ..................................................................................................................................   5682

GSN.CM.99.CN166     ..................................................................................................................................   5336
GSN.CM.99.CN71      ..................................................................................................................................   5318

DRL.-.-.FAO         CAAGTATAGATACCTACTTTTGTTACAGAAGGCCATGTTCATGCACTTTCAGCAAGGATGCTCATGTCTGCAGGGAAGGCAT...CCACCT...CCCCTCAGACCAGCAGGAGATAGACTTCCTCCTCCT   5412

RCM.GA.-.GAB1       TGCTTATAGGTACTTACTGCTGATGCAAAAGGCTTTGTTTATCCACTGTCAGACAGGGTGTAGTCAG...............AGA......CATGGA...CCCAATCCTAGGGCAGTAGGAGAAAGGATA   5306
RCM.NG.-.NG411      AGGCTATAGATATCTGCTTCTGATGCAAAAAGCTCTGTTTATTCATTGCCAATCAGGGTGTTCTCAG...............AGA......CATGGACAGGGACAAGCAAGGGAAGCAGGAGAAAGAATC   5339

MND-2.-.-.5440      CAAGTATAGATACCTGCTGTTGATGCATAAGGCCATGTATACTCACATGCAACAGGGATGCCCATGTAGAAATGGGCGCCCAAGG...GGA.......................................   5358
MND-2.CM.98.CM16    AAAGTATAGATACCTGCTGTTGATGAATAAAGCAATGTTTACTCACATGCAACAAGAATGTCCTTGTAGAAGTGGGCATCCGAGA...GGA.......................................   5795
MND-2.GA.-.M14      CAAATATAGGTATCTTCTGCTGATGCAGAAAGCCATGTTTGTTCATATGCAACAAGGATGCCCATGTAGAAGTGGACATTCAAGA...GGA.......................................   5722

MNE.US.-.MNE027     AAAGTACAGATACTTGTGTTTAATACAAAAGGCTTTATTTATGCATTGCAAAAAAGGCTGTAGA............TGTCTAGGGGAAGGACATGGGGCAGGGGGATGG...AGACCAGGACCTCCTCCT   5594

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................   4777
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................   4777
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................   4774
LST.KE.-.lho7       ..................................................................................................................................   5858

SUN.GA.98.L14       ..................................................................................................................................   5908

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................................................................................................................................   5226

MON.CM.99.L1        ..................................................................................................................................   5389
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................   3962

MUS.CM.01.1085      ..................................................................................................................................   5352

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................   5327
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................   5321

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................   5358
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H1B.FR.83.HXB2      ..................ATGGAACAAGCC.................................................................................CCAGAAGACCAAGGGCCAC   5589
Vif                 __.__.__.__.__.__.__W__N__K__P__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__Q__K__T__K__G__H_    Vif
Vpr                 _.__.__.__.__.__.__M__E__Q__A__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__P__E__D__Q__G__P__    Vpr

H1A1.UG.85.U455     ..................------------.................................................................................-----------G-------   5035
H1B.US.90.WEAU160   ..................------------.................................................................................-------------------   5588
H1C.ET.86.ETH2220   ..................------------.................................................................................-----------G-----G-   4981
H1D.CD.84.84ZR085   ..................------------.................................................................................--G-C------------G-   5111
H1F1.BE.93.VI850    ..................------------.................................................................................----G------G-------   4929
H1G.SE.93.SE6165    ..................------------.................................................................................-----------G-------   4986
H1H.CF.90.056       ..................------------.................................................................................-----------G-------   4936
H1J.SE.93.SE7887    ..................------------.................................................................................-----------C-------   4903
H1K.CM.96.MP535     ..................------------.................................................................................-----------G-------   4785
H101_AE.TH.90.CM240 ..................------------.................................................................................-------...-G-------   5157
H102_AG.NG.-.IBNG   ..................------AG----.................................................................................-----------G-------   5114
H1N.CM.95.YBF30     ..................-------G---A.................................................................................--------TGC--------   5183
H1O.BE.87.ANT70     ..................-----------A.................................................................................--T--GA-T--G--A---G   5644
H1O.CM.91.MVP5180   ..................------------.................................................................................-TG---A-T--G--A---G   5619

CPZ.CD.-.ANT        ..................------------.................................................................................--GC-G--TG-G-------   5046
CPZ.CM.-.CAM3       ..................--------G--A.................................................................................--------T--G--T----   5003
CPZ.GA.88.GAB2      ..................------------.................................................................................-----------G--A---G   4982
CPZ.GA.-.CPZGAB     ..................-----------A.................................................................................-----G--------T----   5653
CPZ.US.85.CPZUS     ..................----------TG.................................................................................------------------G   5649
CPZ.TZ.-.TAN1       ..................-----------A.................................................................................--GA-C---A-C-----G-   5251

H2A.GW.-.ALI        CCTCCCCCTCCAGGTCTAG-CT-.............................................................ATGACTGAAGCACCAACAGAGTTTCCC--G-CC-GAATG--A--C-   6274
H2A.DE.-.BEN        CCTCCCCCTCCAGGTCTAG-CT-.............................................................ATGACTGAAGCACCAACAGAGTTTCCC--------TGGGACC----   6284
H2A.SN.-.ST         CCTCCCCCTCCAGGTCTAG-CT-.............................................................ATGACTGAAGCACCAACAGAGTCTCCC--G--G--TAGGACC----   5726
H2B.GH.86.D205      CCTCCTCCCCCAGGCCTGGCCT-.............................................................ATGGCAGAAGCAGCCCCAGAGATCCCT-----GA--G-GAAC----   6257
H2B.CI.-.EHO        CCTCCTCCCCCAGGTCTAGCCT-.............................................................ATGGCAGAAGCAGTCCCAGAGATTCCT-----G--TA--AAC----   6255
H2G.CI.-.ABT96      CCTCCTCCTCCAGGTCTAGCAT-...G.........................................................ATGGCAGAA.........GAAATCCCC--------TG-G-CC--C-   5600
H2U.FR.96.12034     CCTCCCCCACCAGGATTG--CT-.............................................................ATGGCA............GAAATACCT-----G---GGG-CC----   5744

MAC.US.-.239        CCTCCCCCTCCAGGACTAGCAT-...-.....................................................................ATGGAAGAAAGACCT------A-TG----A----   6184
              Vpx end in HIV-2 and SIV-SMM \
                    _P__P__P__P__G__L__A__$_                                                                        _M__E__E__R__P__P__E__N__E__G__P__    Vpr

SMM.SL.92.SL92B     CCTCCCCCACCAGGTTTGGCCT-.........................................................................ATGGAA...CATGCT-----G--TG-GACCAAC-   5617
SMM.US.-.H9         CCTCCCCCTCCAGGACTAGCAT-...-...................................................................A.ATGACAGAAAGACCT--------TG---CC----   5658

STM.US.-.STM        CCTCCCCCTCCAGGCTTAGCAT-...G...................................................................A.ATGACACACAGACCT-----G--TG----C----   5832

SAB.SN.-.SAB1C      ..................----CCTC--GAGGGTGGCTCCCACCAGTAGGAGGGGATCCTCCCAAGGATCCCCCCAAGAATCCCAGAGAAGAGATACCAGGATGG......-T----ACATGG-ATTTG-   6016

TAN.UG.-.TAN1       ..................----C-G---GAAGA.............................................GATTCCAGGGAAAGAAGACCCGGATGGTTAGAAATTTGG--T-TCA-C....   5801

VER.KE.-.AGM155     ..................----CCTC--GAAGA.............................................GATCCCAGAGAGGAGAGACCAGGAGGA......-T----ATTTGG-AT-TCA   5801
VER.KE.-.9063       ..................----C-TC--GGAGA.............................................GGTCCCAGAGAAAACAGGCCAGGAGAA......GT---GAT-TGG-AT-T-A   5806
VER.DE.-.AGM3       ..................----CCTC--G-AGA.............................................GATCCCAGAGAAGCAAGACCGGGGGAA......-T----ATATGG-ATTTGA   5304
VER.KE.-.TYO1       ..................----CCTC--GGAGA.............................................GATCCAAGAGAGGCAAGACCAGGAGAA......GT----ATTTGG-AT-T-A   5296

COL.CM.-.CGU1       ..................---AG-......................................................GTCCTGAAAGGGACTTCACA................................   5306

DEN.CD.-.CD1        ..................------AGGTTA.........................................................CCACCATCACACCCACCAGCA.........TTAGTTTCAAG-A   5496

GRV.ET.-.GRI_677    ..................----C-TC--GAAGA.............................................GATCCAAGAGAACCTTTACCAGGATGG......-TG---AT-TGG-AT-T-G   5743

GSN.CM.99.CN166     ..................------AG-.........................................................ATCCCACCCAGTCATCCTATGCCT.........TGG-TCA-C-G-A   5382
GSN.CM.99.CN71      ..................------AG-.........................................................ACCCCACCAAGTCACCCTCTACCT.........TGGATCA-C-G-A   5364

DRL.-.-.FAO         CCTCCTCCTCCATGATTGG-CT--T--..T.........................................................TGTGTCTTACAGATGGAAAGGCCA--G--G--TG----A--G-   5483

RCM.GA.-.GAB1       ACCATCCTACCGGGGATGTAATG........................................................ATGGCCCTCTCTTTACAGAGATGGAGCTGCCC--T--G--TG----T--G-   5380
RCM.NG.-.NG411      CAGATTCTTCCGGGAATGTAAT......................................................CAAGCACTCCTCTCATTGCAGAGATGGAGATGCTC--G-----TG---AA----   5415

MND-2.-.-.5440      CCTCCTCCTCCAGGGATGGCTT--.........................................................TTTCTCTGTTTTACAGA..TGGAACAGCCA--T--G--TG-G-CT--C-   5429
MND-2.CM.98.CM16    CCTCCTCCTCCAGGGATGG-CT--...........................................................CCTCTGTGTTACAGA..TGGAGCAACCA--C--G---G-G-CC--T-   5864
MND-2.GA.-.M14      CCTCCTCCTCCAGGATTGGCCT--...........................................................CTTCTGTCTTGCAGA..TGGAACAGCCG-----G--TG-G-CT----   5791

MNE.US.-.MNE027     CCTCCCCCTCCAGGACTAGCAT-...-.....................................................................ATGGAAGAAAGACCT--------TG----C----   5652

LST.CD.88.447       ..................---TCCAG-A-AAGG.............................................CAGCAAAGGAGTCCAGAAAAACCTCCA.........--G---TTT-------   4835
LST.CD.88.485       ..................---TCCAG---AAGG.............................................CAGCAAAGGAGTCCAGAAAGACCTCCA.........--G---TTT--A----   4835
LST.CD.88.524       ..................---TCCAG-CAAAGA.............................................CAGCAGCGCAGCCCAGAAAGGCCCCCA.........--G---TTT--T--T-   4832
LST.KE.-.lho7       ..................---TCCAGGCAGAGG.............................................CAGCAAAGAAGTCCAGAGAGACCACCA.........--G---TTT--A----   5916

SUN.GA.98.L14       ..................----CCAGC...................................................AGGAGAGAGCCAGTAGAACAGCCACCA.........------G-G-------   5960

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................---.........................................................GGCCAGAAGAGAGATGAGCAAGTATCA.........-----T-----A--T-   5272

MON.CM.99.L1        ..................----TT..........................................................................................................   5395
MON.NG.-.NG1        ..................---C-C................................................................CACCGAGC.........CATCCT---C-TTGGACCTCC-GCG   4001

MUS.CM.01.1085      ..................---CGC..........................................................................................................   5358

DEB.CM.99.CM40      ..................------AGG..................................................................TACCCACCCTCACACCCA---C-TTT-ACCTCAAG-A   5373
DEB.CM.99.CM5       ..................------AGG..................................................................TATCCACCCTCACACCCA---C-TTT-AC-TCAAG-A   5367

SYK.KE.-.KE51       ..................----C---G--TTTC...........................TTCAGAGTTTACCAGCGGCAGCCAGGGGAACCACTATTTTACATTCCA.........AGAA-T-TCAATT   5434
SYK.KE.-.SYK173     ..................----CGG-G--TTTC...........................TTCAATCCCTCCCAGCATGTGCAAGGAACACCATGGTTCTTCATTCCA.........AGAA-T-TAGAGT   5776
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                                Vif end in HIV-1 \
H1B.FR.83.HXB2      AGAGGGAGCCACACAATGAATGGACACTAGAGCTTTTAGAGGAGCTTAAGAATGAAGCTGTTAGACATTTT...CCTAGGATTTGGCTCCATGGCTTAGGGCAACATATCTATGAAACTTATGGGGAT..   5714
Vif                 _R__G__S__H__T__M__N__G__H__$_                                                                                                        Vif
Vpr                 Q__R__E__P__H__N__E__W__T__L__E__L__L__E__E__L__K__N__E__A__V__R__H__F__.__P__R__I__W__L__H__G__L__G__Q__H__I__Y__E__T__Y__G__D__.    Vpr

H1A1.UG.85.U455     ----------GT--GC-----A-G--T-----T-G-----A---------C------A-------------...------CAG-----------A-----A------------A-C--C---------..   5160
H1B.US.90.WEAU160   -----------T-------------------------------A-------G-------------------...------G-A---------A-------A---------------------------..   5713
H1C.ET.86.ETH2220   -------A---T-----------G----------------------C---C-G--------C-----C---...-----ACCA---------AA------A---T-------------C---------..   5106
H1D.CD.84.84ZR085   -----------T--------------T------------------------G---------C---------...--------A-----T---A-------A---T-----------------------..   5236
H1F1.BE.93.VI850    -----------T-----------G-------AA-------------------------------G------...------CCA-----T--C--------C------------A-C--C--------C..   5054
H1G.SE.93.SE6165    ----A--A--CT-----------G--T----A--G-----A--------A---------------------...------C-------T-----------A--G---------A-C------------..   5111
H1H.CF.90.056       --------------------------------------------A----------G--------G------...-----AG-A---------CAA-----A--G---------A-C--C-----A---..   5061
H1J.SE.93.SE7887    ----A------T--C----------------------G-----------A-----------------C---...------CCA-----T---A-T-----A--GT--------AGC--------A---..   5028
H1K.CM.96.MP535     -----------A--------------T-----A----G-------------GA------------------...------CCA---------AATC-G--A--G---------AC-------------..   4910
H101_AE.TH.90.CM240 ----A--A--CT--------------T----A--G--------------A---------------------...------CCC--------A--------A--GT-C------A-C-A----------..   5282
H102_AG.NG.-.IBNG   ----------GTC------------------A--G-----A--------AC----------------C---...------CCG-----------A-----A-----------------A---------..   5239
H1N.CM.95.YBF30     -------A--CT-T---------G-------AT-A-----A--AT-A--A-----------GC-C------...--A-----------A-----G-----A-----C------A-C--A-----A--C..   5308
H1O.BE.87.ANT70     CT-AA-----CTT----------G----------C-----A-----A--AGCA-----A--A--------C...------CC------A--C-C---G--A---T-C--T-----G-----------C..   5769
H1O.CM.91.MVP5180   CT---------TT---------------------CC-G--A-----G--AG-A-----A--A--------C...------CC----T-A--A-C--GT-----GT-C--T-----G--------A--C..   5744

CPZ.CD.-.ANT        ----A--A---ATG-----G---TTGT----AAC------A--AA-A--A-----G--A--A--------C...--ACA-CC-ACAT-A--ACA-C-T--AA-TTGGG-A----C--A---C--A---..   5171
CPZ.CM.-.CAM3       CA--A------T-----------G--T----A--GC-G-----A--A--------------AC-C------...---C-AGCA-----A-----A-----A--GTT---T-----C--------A---..   5128
CPZ.GA.88.GAB2      CAG-A--A--TT-------G---G-------AA-A--G-----CT-A--A--C--G-----C---------...-----ACCA-----A---CAG-----A---TTA-----CA-T-A------A---..   5107
CPZ.GA.-.CPZGAB     CA--A--A--TT--C-G------G--T-----ACC--G--A--AT-A--A--------A--A--------C...-----ACCA---T-G---CAA-----A---TTC--T-----C--------A---..   5778
CPZ.US.85.CPZUS     CC--A--A---T-------G---G--T----TG-C-----A--A--A--AG-A--G---T-GC-C------...-----ACCC-----A--A--------A--GT-C-----CAGT--------A--C..   5774
CPZ.TZ.-.TAN1       ----A--A---T---C---G---CTGT----CA-CC----A--AA-A--AC-A-----A--G-A---C---...--A--ACCAATAT-A--G--GG----AA-TTGGG---TCACC-T------A--C..   5376

H2A.GW.-.ALI        -CCA--GAG-CAGGG----G---GT-A----AG-CC-GAGA--AA-A--AG-A------T-A--G------GAC---C-C--G...--AAT--CTC-T--CGGCT--------ACT-GAC----A--C..   6399
H2A.DE.-.BEN        G------CTT-GGG-G---C---GT-A----AAC-C-GAG---AA-A---G-A-----CT-A---------GAT--CC-CT-G...--AAT--CTC-T--CT-CT-----C--A-T-GAC----A--C..   6409
H2A.SN.-.ST         C----------GGGG----G---GT-A----AACCC-GAGA---A-A--AT-A------T-A-AG--C---GAC---C-CT-G...--AAT-ACTC-T--CA-CT---------CT-GAC----A--C..   5851
H2B.GH.86.D205      -A--A--A--GTGGG-A--G----T-GGG---A-CC-G-----AA-A---C-A-----CT-A-AG------GAT---C-CT-G...--AAC--CGC-T--TA-CTT------CAGT-GGC----A---..   6382
H2B.CI.-.EHO        -A--A--A--GTGGG-AC-G---GT-G-G--CG-CC-G-----AA-A--AC-A-----CT-A-AG------GAC--CC-CT-A...T-AAC--CAC-T--CA-TTT------CA-T-GGC----AA--..   6380
H2G.CI.-.ABT96      ----A------TGGG--------GT-G----AG--C-G--A--AA-C--AG-A-----CT-A-A-------GAC---C-CT-G...--AAC--CGC-T--TA-CT----------T-GGC----A--C..   5725
H2U.FR.96.12034     -A--A-----TGGGG-C--G---GTGAG---AA-AC-G-----A--A--AG-A--------A--G------GAT---C-CT-G...--AAC--CGC-T--TA-CT--------A-T-GGC----A---..   5869

MAC.US.-.239        -A-----A---TGGG--------GT-G-G---G--C-G--A--A--G--AG-A------T-A-A-------GAT---C-CT-G...--AAC--CAC-T--TA-T---------A-T-GAC----A--C..   6309
Vpr                 Q__R__E__P__W__D__E__W__V__V__E__V__L__E__E__L__K__E__E__A__L__K__H__F__D__P__R__L__.__L__T__A__L__G__N__H__I__Y__N__R__H__G__D__.    Vpr
                                                                                                                                            _M__E__T__    Tat ex 1

SMM.SL.92.SL92B     CA--A--A---TGGG----G----T-AG---TG-AC-G--A--AT-G--AG-A--G--AC-G-A-------GAC---C-CT-G...--TAC--CT-----AA-TT-CG-A-----T-----C------..   5742
SMM.US.-.H9         -------A--GTGGG--------GTRG----AG--C-G-----A-KA--AG-A-----CC-G-AC--K---GAT---C-CT-G...--AATY-CGC-T--TA-CT----------T-GAC----A--C..   5783

STM.US.-.STM        ----A--A---TGGG----G---GT-G-G--AG--C-G-----AA-A--AC-A-----CC-GC-G------GAT---C-CT-G...--AAGC-CGC-T--TA-CT----------T-GAC----A--C..   5957

SAB.SN.-.SAB1C      CC--A-----GTT-G-C------CTC-G---CA-G---C----C--C--TTCA--G--CCAGT-C--C--C...--A----A-CTC--TTTCC-TC-TT--TGGA----TGTG---GAACCA-CCAT-..   6141

TAN.UG.-.TAN1       ..--------GTGGG-C-----ATT-AG---CA-GG---CA--A--C--TC-G-----ACAAC-C------...GGG--AGAACTC---TTCCAAG--T--A-C...T---G-C-GGAAG-A-----AAG   5923

VER.KE.-.AGM155     GC--------GTGGG-C------CTCAG---TA-GG----A--AA-C--C--C-----CAAACTG------...GGCC-AGAACTC--AT-CCAAG--T--A-T...TAT-G-C-GGAGG-A-----GAG   5925
VER.KE.-.9063       -C--A--A---TGGG-C------CT-AGG--CA-G-----A--T--C--TC-G-----CAAATT-------...GGC--AGAGCTC---TTCCAAG-TT--A-T...TAT-G-C-GGAGG-A--A--GAG   5930
VER.DE.-.AGM3       GC--------GTGGG-C------CT-AG---CA-GC----A--TA-C--TC-G-----CAAG-TG------...GGGC-CGAGCTC--GTTCCAAG--T--A-C...TAT-G-C-GGAGG-G--A--AAG   5428
VER.KE.-.TYO1       GC--------GTGGG-CA-----CT-AG---TA-G---C-A--T--C--CC-G--G--GAGGCTG------...GGG--AGAACTC--GTTCCAAG--T--A-C...TA--G-C-GGAGG-A--A--AAG   5420

COL.CM.-.CGU1       ....................---TTG-AG--C-AGG-----A-CA-A-CCCGG--G--CAGA--G--C--CCCTTTG-CTCACATCTCAGTGATAA-GT--......GGT-G-ACT-GAAGG........   5402

DEN.CD.-.CD1        T-GCA--AA-CACTC-AAGGCA-CT--AG--AGCAG--TG---TA-C-CAG-G--G--AAGA-A---C--C...AGC-AAGAAGA-A--AC---AA--T--G-T...CA--GCTGGT-A-TACCA-CGCT   5620

GRV.ET.-.GRI_677    -C---------TGGG-C------CT--A---CA-GC-CAG---T--A--CG-A-----CAGA--G--C---...GGA-T--ACAT---AATCC-AG--T--A-T...TA--G--T-GAGG-G--AAGGAG   5867

GSN.CM.99.CN166     G-GT-CCCA--AC--TG-CTATCG-T-A-A-CGC-C-GTG---AA-A--CG-G--G--A-AG-A---C--C...T-A---GACGA-----G---AA-TT----T...GATGTGACGGAGCTCCCT-CCGA   5506
GSN.CM.99.CN71      G-GT-CCCA--AC--TG-C-GTTG-T-A-AGCGCCA-GTG---AA-A--CG-A--G--A-AA-A---C--C...T-A---GAAGA-----G---AA-TT----T...GATGTAACGGAGCTCCCT-CCGA   5488

DRL.-.-.FAO         CA-----A--CT-TG----G---CT-G----TAC-----TA--AA-AC-AG-G------T-G-AG------GATAGGC-CT-A...T-G---AATG-----TC-TGGG---------GA-----A---..   5608

RCM.GA.-.GAB1       -AC-A--A--TT-TG--------TT-A-G--TACCC--ATA---T-GC-AG-A------AAG-A-------ACATA-GCTT-G...--AACGCAAA----AG-TT--G-A-----GCAAC--------..   5505
RCM.NG.-.NG411      ----A--A--CT-TG--------CT-A-G--TACCC-TATA---A-AC-AG-A------AAG-A-------ACA---GAAT-G...--TACACAAGA---AA-TT----A-----GCAGC----A---..   5540

MND-2.-.-.5440      ----A-GA---T-T---A-----CTGG---GTAC---G-CA--AA-AC-AG-G------T-A-AG-----CGATAGGC-CT-G...--A----CAG----CTC-TGGG-G-----GCAAC-A--A--C..   5554
MND-2.CM.98.CM16    -A--A--A---T-----------CT-A-T--CACC----CA--AG--C-AG-A------T-A-AG------GATAGAC-CT-A...T-G----CAG----AAGCTGG-----CA----C---------..   5989
MND-2.GA.-.M14      -A--A--A---T-T-----G---CTGA----TACA----CA--AA--C-AG-A------T-G-AG------GATAGGC-CT-A...T-G----CAG----AAGCTGG--T--------A--------C..   5916

MNE.US.-.MNE027     -A-----A---TGGG--------GT-G-G---G--C-G-----A--G--AG-A------T-A-A-------GAT---C-CT-G...--AAC--CGC-T--TA-TT----------T-GAC----A--C..   5777

LST.CD.88.447       CA---------TGGGG-C-----CT-GC---CACCA-G-----AA-A--AG-G--G--CAGAC-C-----C...--A...GAAACAA-TTTG-C-CA--TCTC-G-ATA--G--TC..............   4945
LST.CD.88.485       CA--A------TGGGG-C-----TT-GC---CACCA-G-----AA-A---G-G--G--CAGAC-C-----C...--A...GAAGCCA-TTTG-C-CA--TCTCGG-ATA--G--TC..............   4945
LST.CD.88.524       CA--A------TGGGC-C-----CT-GC---CACAA-G-----AA-C---G-A--G--AAGAC-C-----C...--A...GAAGCAA-TTTG-C-CA--TCTCGG-ATA--G--TC..............   4942
LST.KE.-.lho7       CA---------TGGGG-C-G---TT-GC---CACCA-G-----AA-A--AG-G--G--AAGAC-C-----C...--A...GAAGTAA-GTTG-C-CA--TCTCG--ATAT-G--T-..............   6026

SUN.GA.98.L14       C---A------TTTGCAC-----CTGGC---TACCA-G--A--AA-C-G-G-C-----G-AA--G-----C...--AGCAGCAATAG-TGCC...CA--TCTTG--ATA--G--CG..............   6070

MND-1.GA.-.MNDGB1   CC--A------T-----C-G---CT-GC---TAC-A-G-----AA-A---G-A-----AAGA-AG--C--C...---CTC---ATC--AA---CAG--TCAG--...TAT-G--TGCAAA-C........   5388

MON.CM.99.L1        .....CCCAT-G-A-GAC-GGCCCT--AG-CCGCCA-TTG------A--CG-A-----CC-A-A---C--C...T-A---GAAGA-----G----...ATTTGGG-ACAGGTAACGGAGCTGCCT-C-GA   5514
MON.NG.-.NG1        T-GTTCCCAT-G-GCGC-CCGCTCTG-AG-CCGCCA--TG---C--A--CG-G--G--CC--TYG--C--C...T-A-A-GAAGA-----G----...ATCTGGG--CAGGTCACTGAA-TGCCT-CCGA   4125

MUS.CM.01.1085      ....................CA-G---A---AGCCA-GTG---AG-A--CG-A--G--A-AA-A---C---...T-C--AGAAGA-----G---A...ATTTGGA--GAGGTAACGGAGCTGCCA-CCGA   5462

DEB.CM.99.CM40      CA-TACCCATGACA-GGCT-G--TTG-AGC--GCCA-GC-A--T--A--CG-G-----CC-A-A------C...A-C--AGAAGAA--ATT---AG-TT--A-T---TGTGTA--CTTACCC-CCC-ACC   5500
DEB.CM.99.CM5       CAGTACCAATGACA-GGCT-GCACT--A-C-AGCCA-GC----T--A--CG-G------T-A-A---C--C...A-A--AGAAGA-T-ATGG--AG-CT--A-T--CTGTGTA--CCT-CC--CCC-ACC   5494

SYK.KE.-.KE51       G-GAC---G--GGAGTAAT-A-TG-CACT-CCAAAGC---AC--G-AGCCC-A-----ATGC-AG------...A-AGC-GAAGAAA-ATT---AG-TT--A-T--ATG--TA--GGTGG-A-CA-G-CC   5561
SYK.KE.-.SYK173     T--CCCCA...A--GTGATCAATGTCACT-TAAAGGC---ACT-G-AGT--CA-----ATCC-AG------...A--CCTCAAGAAA-AT--...GG--TTTGGA--CAA-CCTT--ACG-A-A--CAGG   5897
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H1B.FR.83.HXB2      ......................ACTTGGGCAGGAGTG...GAAGCCATAATAAGAATTCTGCAACAACTGCTGTTTATCCAT..TTTCAGAATTGGGTGTCGACATAGCAGA...ATAGGCGTT......   5808
Vpr                 __.__.__.__.__.__.__.__T__W__A__G__V__.__E__A__I__I__R__I__L__Q__Q__L__L__F__I__H__.__F__R__I__G__C__R__H__S__R__.__I__G__V__.__._    Vpr
                                                                                                           normal Vpr continues
Vpr                 __.__.__.__.__.__.__.__T__W__A__G__V__.__E__A__I__I__R__I__L__Q__Q__L__L__F__I__H_.._F__Q__N__W__V__S__T__$_                          Vpr
                                                                                                        ^ frameshift (extra T)
                                                                                                          causes premature end in HXB2

H1A1.UG.85.U455     ......................-------AG-----T...-----T------------T--------T-A--------T---...--------------C-A----------...------A--......   5253
H1B.US.90.WEAU160   ......................------A--------...-----------------C--------------------T---...---------------------------...------A--......   5806
H1C.ET.86.ETH2220   ......................------T-G-----A...-----TT---------C------------AA-----------...-----------A--C-AG---------...------A--......   5199
H1D.CD.84.84ZR085   ......................--C-----------T...-----T-----------------------A--------T---...----------------A----------...------A--......   5329
H1F1.BE.93.VI850    ......................-------AG-----T...-----T--------G--AT----------A------------...--------------C--T---------...------A--......   5147
H1G.SE.93.SE6165    ......................-------A------T...-----------------A--A--------A------------...--------------C-A----------...------A--......   5204
H1H.CF.90.056       ......................-------T------T...-----TT---------CG-----------A--------T---...--------------C-A----------...-----AA--......   5154
H1J.SE.93.SE7887    ......................--A----A------C...-----------------A-----------AT-------T---...--------C-----C-AT---------...------A--......   5121
H1K.CM.96.MP535     ......................-------A----C-T...-----T-----------AT----------A--------T---...--------------C-AC---------...------A--......   5003
H101_AE.TH.90.CM240 ......................-------A---G--T...-----T-----------GT----------A------G-T---...----------------A----------...------A--......   5375
H102_AG.NG.-.IBNG   ......................-------A---G--T...A----T------------T----------AT-----G-T---...----------------A----------...------A--......   5332
H1N.CM.95.YBF30     ......................--C----AG--G--A...--G--A--T--C--G--A--A------T-A------------...-AT--G-----C--C-AG--C------...-----GA-C......   5401
H1O.BE.87.ANT70     ......................-------T------T...ATG--A--T--------CT-A------T---------C----...-AT--------A--C-A------T---...-----AA--......   5862
H1O.CM.91.MVP5180   ......................-------A------T...ATG--A--T--------CT-A--------A-------C----...-AT--------A--C-A------T---...-----AA--......   5837

CPZ.CD.-.ANT        ......................T-A---AG-------...C-G-TTT-G----TTC-C--T---A--GCT-------CA---...-AT---CAC--A---GCT--------G...-----ACA-......   5264
CPZ.CM.-.CAM3       ......................--A--------T--A...-----A--C--T-----A--------G--T------------...--T--GC----C----A----------...-----GA-C......   5221
CPZ.GA.88.GAB2      ......................--A----A------A...--G--------C-----A--T-----CT--------G-G---...--T--G-----C----A---------G...-----GA--......   5200
CPZ.GA.-.CPZGAB     ......................--A----T------A...--G-----C--------CT-A-----CT--------------...--T---C-------C-AG---------...------A-C......   5871
CPZ.US.85.CPZUS     ......................-------AG-----A...-----A--T-----G--CT-A--------TT-----------...-AT--G-----C---AAT--------G...-----GA--TCCTTG   5873
CPZ.TZ.-.TAN1       ......................T-C----AG-----A...C-G-AAT----C-AG--CT----GAG-GCTT------C---C...-ATC-CCA---T---ATC--C---...AGA-----ATCA......   5469

H2A.GW.-.ALI        ......................--CCTT-A-A---CC...AGG-AGC-C--T-ATGCC--A----G-GCC--C--C--G--C...------GCA--A---G-C-G-TCA---...G-T---CAA......   6492
H2A.DE.-.BEN        ......................--CCTT-A---C-CC...AG--AGC-C--T-A--CC--A----G-GCC--C--CG-G--C...------GCG--A---AAC-GCTCA---...--T---TAA......   6502
H2A.SN.-.ST         ......................--CCTT-A---C-CC...AG--GGC-C--T--G--C--A----G-GCC--CC-CT-G--C...------GCA--A--CG-C-GCTCA--G...--T--TCAG......   5944
H2B.GH.86.D205      ......................--CCTT-------CA...-G--AGC-C--T-A---C--C----G-GCC--C--CC----C...------GCC--T----A---CTCA--G...--T--ACAA......   6475
H2B.CI.-.EHO        ......................--CCTT-A-----CA...-G--AGC-C--T-A-C-C--C--G-GGGCA--C--CC----C...------GGG--T--C-A---CTCA--G...--T--ACAA......   6473
H2G.CI.-.ABT96      ......................--CCTC-AG----CA...-G--AAC-C--T-A---C-----GAG-GCT--C--CC-G--C...--TC--GGA-AC---A--TGCTC---G...--T--A-GG......   5818
H2U.FR.96.12034     ......................--CCTT-A-----CA...-G--AGC-C--T-A---C------AG-GCAA-C--CC----C...------GGG--A-----G--CTCA--G...--C---AGC......   5962

MAC.US.-.239        ......................--CCTT-AG----CA...-G--AAC-C--T-----C--C----G-GC---C--C--G---...------GGC--A--CATC--CTC----...--C---CAA......   6402
Vpr                 __.__.__.__.__.__.__.__T__L__E__G__A__.__G__E__L__I__R__I__L__Q__R__A__L__F__M__H__.__F__R__G__G__C__I__H__S__R__.__I__G__Q__.__._    Vpr
Tat                 .__.__.__.__.__.__.__.__P__L__R__E__Q__.__E__N__S__L__E__S__S__N__E__R__S__S__G__I__.__S__E__A__D__A__S__G__P__E__.__S__A__F__.__.    Tat ex1

SMM.SL.92.SL92B     ......................--AATA-A---G-CA...-GG-AA-----T-AG--AT-A---A-GGCAT----CT-A--C...--T--GCA---A--CACC---TCA--G...--T--ACAG......   5835
SMM.US.-.H9         ......................--CCTT-A-----CA...-G--AGC-C--T-----C--C--GGG-GCA--C--C------...------GG---A--CA----CTC----...--C---CAG......   5876

STM.US.-.STM        ......................--CCTT-A-----CA...-G--AGC-C--T-AG--C--C--G-G-GCC--C--C--G--C...------GGC--T--C--C--CTC---G...--T---CAA......   6050

SAB.SN.-.SAB1C      .......GATCATGGGCAAACC-GGCT--A---CTG-...T-TAAATATTGT------------A-GGCTT-A---G-G---...A-G-A-GG-A-A---T-TA-G.........CC-AAGAC-......   6243

TAN.UG.-.TAN1       G.........AATGGGGCACCA-TGATA-A-A-G-CT...T-TAGATATTAT--GT-GG-A--GA-GGCTT-A---G-G---...--TC--TG---C--CA-GAGA--A-CT...CCTTTT-AG......   6029

VER.KE.-.AGM155     A.........CAGGGAAGACCC-TAGC--A-A-G-CA...T-TAAGTATTATC-CT-AG-T--GA--GCT--C---G-G---...---C-GTG---A-----CAGG--ACA-...CCCTTT-AG......   6031
VER.KE.-.9063       A.........CGGGGAGCCCCA-TGAC--AGA-G-CC...T-TAGATACTAT--GT-GG-T--GA--GCA--C---G-T---...---C-TTG---T-----TAGA--ACAG...CCCTT--AA......   6036
VER.DE.-.AGM3       G.........AATCGCACTCCC-TGCTA-A-A-G-CT...T-TAAATATTAT-A-T-GG-----A--GCT--C---G-G---...---C-GTG---A--C--CAGA--ACA-...CCCTTT-AA......   5534
VER.KE.-.TYO1       A.........CATGGTACTCCC-TGAT--A-A-G-CC...T-CAAATATTAT--GC-AG-A---A-GGCT--C---G-G---...--TC--TG------CA-GAGA--GCAG...CCCTTT-AA......   5526

COL.CM.-.CGU1       ....CACTGG...GGGAGACCGTGG...A-G-CT-GT...CTG--TTATG-G-----CA--G-GTGTGCC--C-ACT-G--C................................................   5471

DEN.CD.-.CD1        CCCACATTGGACAGAAGGACAAGTCAT-----CC-CCGTCAT--ATT-C--------CA----GA--GAAA-A-GG-AG---...-AT---G-A--A---TTC-----GGA-GCAGA-A-A---......   5741

GRV.ET.-.GRI_677    A......CATAATACC...CCATGGAAT-AGAT--GC...T-CAAGTACTAT------G-T---A-GTCTA-----G-A---...------TG---T---A--AGG--AG--...CCTTTTTCC......   5973

GSN.CM.99.CN166     TCCAGATTGGACAGTGGATCAGG-AGCAAT--C-TGTGCAAT--ATTAC--C--G...G-----AC---T--C----GA--C...--T-A-GA---A--CTTT--C--GGTCAAT...TTATCA......   5621
GSN.CM.99.CN71      TCCGGATTGGACAGTGGATCAGG-AGCAAT--C-TGTGCAAT--ATTATG-C--G-GAG----GAC-T-A--C----GA--C...--T---GA-------TTC--C--ATACAAT-G-ATT--C......   5609

DRL.-.-.FAO         ......................T-A-TA-A-------...C-CCAGC-T----T-C-CT-----AG-GCA--T--CT-G---...--T---TA---A--C-AGG-A--T---...C-T--A.........   5698

RCM.GA.-.GAB1       ......................-GCATA-AG------...C-G--A--G--TC-GC-G--T---AG-GCCT-----C-T---...--T----A---A---GC-GGG--T--G...--T--AACA......   5598
RCM.NG.-.NG411      ......................-G--TA-AG-----A...A----T--G----CCT-G--TA-TA--GCA--T--CT-G--C...-----GCA---A---GA-GGG-----G...--T--A-GA......   5633

MND-2.-.-.5440      ......................----TA-A---T--C...C--CAGC-------C---T-----AG-GCA-----CT-A--C...--T---TA---A---A-GGGA--TC-C...--C--ACAA......   5647
MND-2.CM.98.CM16    ......................--A-TA-A---G---...CG-CAGC-T--CTC------T---A--GCT----C---G--C...-AT---TA---A--CA-GG-A---C-T...--C--ACAA......   6082
MND-2.GA.-.M14      ......................--C-T--AG--G---...C-GAAGC-T--C-CCC-CT-A--GAG-GCT--A---C-G---...--T---CA---A--CA-GG-A---C--...--T--ACAA......   6009

MNE.US.-.MNE027     ......................--CCTT-AG----CA...-G--AAC-C--T-A---C--C----GGGC---C--C--G--C...------GGC--C--CAAC--CTCT---...--C---CAA......   5870

LST.CD.88.447       .......AGCAGTACCGGGTCAGAGGA-AA--CCTGC...ATGAAAT-C--T-CC--AG-AA-TAG-GCA--C-----T---...--GCCT...ACC----CCAGCTATGC-...GC--CAAGA......   5050
LST.CD.88.485       .......AGCAGTACCGGGTCAGAGGA--A--CCTGC...ATGAGAT-C--T-CC--AG-AA-TAG-GCA--C-----T---...--GCCT...ACC----CCAGCTATGC-...GC-ACAAGA......   5050
LST.CD.88.524       .......AGCAGTACCGGGTCAGAAGA--AG-CTTGC...ATGAGAT-C--C-CTT-AG-TA-TAG-GCT--C-A-T-A---...C-GCCT...CAA----CCAG-TATGC-...GC--C-AGA......   5047
LST.KE.-.lho7       .......GACAGTACAGGGTCAGAAGA--AG-CCTGC...ATGAAAT-C--C-CCC-AG-CA-TAG-GCTT-----C-T--C...C--CC-...ACT----CCAGCTATGC-...GC--C-AGA......   6131

SUN.GA.98.L14       .......GACTCTACAGGGTCAGAAAA--A---GTGT...ATGAGAGC---C-CTT-G--CA-TAG-GCCT----C--T---...C-GCC-...AT-----CTTC-TA--TCAGA--CA-AAG-GGATCA   6184

MND-1.GA.-.MNDGB1   .............ACAGGGAGTGAGGAA-AG-CCTGT...--GAAAT-T--T-CCT-AA--A-TAG-GCCA-T-GGG----C...C-AGCTCAA------GATGGA-C-TTC...-GG-AAAGA......   5490

MON.CM.99.L1        CCCGGCCTGGAATGCAGACCAGG-A-------C-TGTGCCATT-ATTAT-CT---TGGG-C---ACCA-C--T-A--GG--C...-A---GGAA--C---TAC-----ATATGCAGAGCAAA-AAGAAGA   5641
MON.NG.-.NG1        CCCAGGGTGGAACGCAGACCAGG-A-------C-TGYGCTATT-ATTAC-CC--GCGGG-----AC-A-RA-A----GG--C...A-G--GGA-------TAT--C--G...CATGCCC-A--G......   4243

MUS.CM.01.1085      TCCTGATTGGACAGTGGATCAGG-GGCAAT--C-TGTGCCAT--A-TATG-T--G-GAG-----AC---TG-C----GG---...------GAC--A--CTAT-----GTATAAC-G--TAA-GAGAAGA   5589

DEB.CM.99.CM40      AGATTGGACGGGAGAACAAGCATGGGCT---TCG--C...ATT-A-TAC----A---AG-T---A--A--T-A-GGT-G--C...C-G---GAA-CT--CTTT--C--GGAG...-G--AG-C-ACCAGA   5621
DEB.CM.99.CM5       AGATTGGACAGGAGAACAAGCATGGGC---GTC---A...ATT-A-TAT----A---AG-A---AG-A----T-GGC-T---...C-G---GAA-CA--CTTC-----AGAG...-GG-AA-C-ACTAGG   5615

SYK.KE.-.KE51       AGAAGAAACACCCACCATGGCTTGGATTAG-T-CA--...CT--AT--GCAT---GCA--CA-CTTTA----T---GAA---...--TGCTGCA--A----C---G--G-C-...-AGTA--CG......   5676
SYK.KE.-.SYK173     GACTGATTCCCCGACAATGGCTTGGGAAAG-ACCA--...TTG-A---GG-----GCA--CA-T-TTA----C---GAA---...--TGCTGCA--A----CT--AC-G-CC...-G-TAT-CC......   6012
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                                                                   HIV-1 Vpr normal end \
H1B.FR.83.HXB2      .........ACTCGA..................CAGAGGAGAGCAAGAAATGGAGCCAGTAGATCCTAG.............................................................   5850
Vpr                 _.__.__.__T__R__.__.__.__.__.__.__Q__R__R__A__R__N__G__A__S__R__S__$_                                                                 Vpr
                                                                     / Tat exon 1 start
Tat                                                                  _M__E__P__V__D__P__R__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__._    Tat ex1

H1A1.UG.85.U455     .........-T--C-..................GG---A----GC--G--------------------A.............................................................   5295
H1B.US.90.WEAU160   .........----C-..................-----A--------------------------A---.............................................................   5848
H1C.ET.86.ETH2220   .........TTA---..................-----A-----------------------------A.............................................................   5241
H1D.CD.84.84ZR085   .........----C-..................-----A---------------T-------------A.............................................................   5371
H1F1.BE.93.VI850    .........GT--C-..................-----A----T-------------------------.............................................................   5189
H1G.SE.93.SE6165    .........--A-C-..................-G---A--G-T---GG-----C--G----------A.............................................................   5246
H1H.CF.90.056       .........------..................-----A----T----------C-------------A.............................................................   5196
H1J.SE.93.SE7887    .........-TA-C-..................--A--A----GG--G--------------------A.............................................................   5163
H1K.CM.96.MP535     .........-TA-C-..................-----A----GG---------T-------------A.............................................................   5045
H101_AE.TH.90.CM240 .........-TG-C-..................GG---A----GC--G------A-TG----------A.............................................................   5417
H102_AG.NG.-.IBNG   .........-T--A-..................GG---A----GC--G--------TG-----------.............................................................   5374
H1N.CM.95.YBF30     .........----CT..................--A------AGG-AT...---A--------------.............................................................   5440
H1O.BE.87.ANT70     .........-AC-C-...............AGAGGA--AG--AG----------T------------GA.............................................................   5907
H1O.CM.91.MVP5180   .........CTC-C-...TCTAACACAAGAGGAAGAG-A---AG--AT...---T------------GA.............................................................   5891

CPZ.CD.-.ANT        .........GGA-CC.......................................CGT--AC-C-GA................................................................   5282
CPZ.CM.-.CAM3       .........-TC-CT..................GG------GAG--AT...----------------GA.............................................................   5260
CPZ.GA.88.GAB2      .........GAA---..................---------AG---G-GA-..............................................................................   5225
CPZ.GA.-.CPZGAB     .........CTC-C-..................--A--A---AG-TCC------T---A--------GA.............................................................   5913
CPZ.US.85.CPZUS     GCAAGGAGA----CT..................--AG-----AGG-AT...---T-------------A.............................................................   5921
CPZ.TZ.-.TAN1       ..................................................................................................................................   5469

H2A.GW.-.ALI        ............AC-AGGGGAAGA...AATCCT-TCTCAGCTAT-CCG-CCCCTAGA-AC-TGCAA--A.............................................................   6546
H2A.DE.-.BEN        ............AC-AGGAGAAGA...ACTCCTTGCCCAGCT---CCG-CCCCTAGAGCC-TGCA---A.............................................................   6556
H2A.SN.-.ST         ............-CCAGGGGACGA...AATCCTTTATCAGCTAT-CC--CCCCTAGAG-C-TGCGA--A.............................................................   5998
H2B.GH.86.D205      ............TC-GGGGGAGGA...AATCCT-TCTCA-CTAT-CCGCCCCCTTAAG-C-TGCGA--A.............................................................   6529
H2B.CI.-.EHO        ............-CGGGGGGAGGA...AATCCT-TCTCAGCTAT-CCGCCCTCTTAAG-C-TGCAG--A.............................................................   6527
H2G.CI.-.ABT96      ............AACGCAGGCGGA...AATCCT-TATCA-CTAT-CCGCCCTCTAGAG-CGTG-T---A.............................................................   5872
H2U.FR.96.12034     ............A-CAGGGGAGGA...AATCCT-TC-CA-CT-T-CCGCCCTCTTGAG-CGTGCT---A.............................................................   6016

MAC.US.-.239        ............-CTGGGGGAGGA...AATCCT-TCTCAGCTAT-CCGCCCTCTAGA--C-TGCTA--A.............................................................   6456
Vpr                 _.__.__.__.__P__G__G__G__.__N__P__L__S__A__I__P__P__S__R__S__M__L__$__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__    Vpr
Tat                 __.__.__.__.__L__G__E__E__.__I__L__S__Q__L__Y__R__P__L__E__A__C__Y__N__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__._    Tat ex1

SMM.SL.92.SL92B     ............-C-AGGGGACCA...AATCCC-T-G-ATCTAT-CCGTCC-CTAGAGACGTG-TA--A.............................................................   5889
SMM.US.-.H9         ............TCTGGAGGARGA...AATCCT-TCTCA-CTAT-CCGCCCK-TAGAG-CGTG-TA--A.............................................................   5930

STM.US.-.STM        ............-C-GGAGGAGGA...AATCCTTT-GCA-CTAT-CCGCCCACTAGAG-AGTG-TG--A.............................................................   6104

SAB.SN.-.SAB1C      ...CACCCTG-GTATGGACCAGGAGCAGGAGGC-C-CCCCC--GTCTGGGA-----TTCAG--GGAGCTGCATCGGCCGCTCCAGGCCTGTGA.....................................   6333

TAN.UG.-.TAN1       .........C-CTAC..................G-AGAA--GAG--ATGGA-TC-GAG-GG--CGGG-TGGC..........................................................   6074

VER.KE.-.AGM155     .........C-ATAC..................G--GA---GAG--ATGGACA--GGG-AG--AGACCAGGACGTGTCCCACCAGGACTTGATTAA..................................   6100
VER.KE.-.9063       .........C--TAC..................G--GAA---AG-GATGGACA--GGG-AG--AGAGC-AACCGTGCTCCACCAGGACTTGATTAG..................................   6105
VER.DE.-.AGM3       .........C-ATAC..................G-AGAA--GAGGGATGGACA--GGG-AG--CGAGCAGGGCGCGTACCACCAGGACTTGATTGA..................................   5603
VER.KE.-.TYO1       .........C-ATAC..................G--GA---GAG-GATGGACA--GGG-AG-CAGAGCAAATCGTGTCCCACCAGGACTTGAGTGA..................................   5595

COL.CM.-.CGU1       ............GTT........................CAT...GCGGGGCA-TGTC-CTTTC---CTACGCAAAACCCTTAG..............................................   5516

DEN.CD.-.CD1        ......AGACACTATCCAAACATAAGACCCTTA-GCCCTC-CAG-GA-G-GCC-TGA....ACG-GG-CAGCATAGACCCCTTCGCTGGCAATAAA..................................   5827

GRV.ET.-.GRI_677    .........C--TAC..................G-AGA---GAG--ATGGACA--GAG-AG--...GCCCCACCCCCTCCTCCAGGACTTGCATAG..................................   6039

GSN.CM.99.CN166     ......GGG-GATACCCAGCAATTAGGCCCTCAAG-G-C-CC--CCC-CCA-ACAGT-ACTCTGTT-CTCATGCCGATCCTGAGCAGCCTAGGAGACCCTCAAGATATCGCATGGATGAATAG.......   5738
GSN.CM.99.CN71      ......AGA-GGTACCCAGTAATCAGGCCCTTAAG-G-T-CC--CCC-CCA-ATAGT-ACTCTGTTCCTCATGCTGATCCTGAGCAGCCCAGAAGACCTTCAAGATACCGCATGGATGAATAG.......   5726

DRL.-.-.FAO         ............-C-GCAGGACGCTGGAACCCATTTC-A-CCTTTCC--GG-CGAA-CAACA--TG--A.............................................................   5755

RCM.GA.-.GAB1       ............TCC.........AGAGGAAGTA-TCCTCT-CG-TCC-T-CCGCAA-CG---AA-ATC.............................................................   5646
RCM.NG.-.NG411      .........G-GA--............GGAGGAA-TCCTCTTAG-TCC-T-CTTCA-TCG---AA-ATC.............................................................   5681

MND-2.-.-.5440      ............GA-GGAGGAAGATATAACCCA-TTC-ATCCTTTCCG-GCCCGAA--ACCCC-TG--A.............................................................   5704
MND-2.CM.98.CM16    ............GA-GGAGGGGGATGTTACCCCTTAC-ATCCTTTCCG-GATCG-A--ACCCCCTG-GA.............................................................   6139
MND-2.GA.-.M14      ............GA-GGAGGCAAATATAACCCC-TT--ATCCTTTCC--GGCCGAA--ACCCC-TG--A.............................................................   6066

MNE.US.-.MNE027     ............TCTGGAGGAGGA...AATCCT-TCTCA-CTAT-CCGCCCTCTAGA--C-TGCTA--A.............................................................   5924

LST.CD.88.447       GCAGGAACAG---ACCCGACAGAAGCAGCACCAAGACCC-CTAA----G-CAT-CAA--AG-CCGT--CTAA..........................................................   5122
LST.CD.88.485       GCAGGAACAG---ACCCGACAGAAGCAGCACCAA-ACCC-CT-A----G--AT-CAA--AG-CCGT--CTAA..........................................................   5122
LST.CD.88.524       GCAGGAACAG-A-ACCCAACAGAAGCAGCACCTAGACCA-CT-G----G--AT-CAA--AG-CCAT--CTGA..........................................................   5119
LST.KE.-.lho7       GCAGGAACAG-C-ATCCAACAGAAGCAGCACCAAGACCT-AT-A-G--G-CAT-CAAC-AG-CAGTG-CTAA..........................................................   6203

SUN.GA.98.L14       GGAAATGTC-AC-C-AGGCCACCAACAAGACCAAGACCAG-GCA-G-GG-CATTAGA--AG-CCTAC-AGACTAA.......................................................   6259

MND-1.GA.-.MNDGB1   .........-GA-C-..................--ACT-CCCC-CTC-GGATTCAGGCCA---GGAG-TAGATTATAA....................................................   5541

MON.CM.99.L1        TACCCTGTTCT-A-GCCAATGAGAGGGACTGCT-CCG-CCC-A-C--TTC--TTC-ACAGGCCGATCCAGACAATCCCAGAAGACCTTCCAGATATAGAATGGATGAATG....................   5751
MON.NG.-.NG1        ...RTTCGC-GGTACCCTYGRCTGCGACCACTAAGAG-C-CT--CCC-GGACCCA-----TCTGT-CCTCATGCAGACCCAGAGAGGCCTTTGCACCCGTCCAGATACCACCACGATGAATAG..T....   4364

MUS.CM.01.1085      TATCCAACC-TAA-GCCTTTGAGAGGCACACAA-CCCCTCCTT-T-ATTCAACCC-A-A-GCTGA-CCTGTACCTCCTTTGAGTCCTTCTAGGTACAGGATGGATGAATAA...................   5700

DEB.CM.99.CM40      GGGTATCCT-ACATTAGGCCATTGACAGGAAGAA-T--AGA--TT--GG-C----AATAA......................................................................   5681
DEB.CM.99.CM5       AGATACCCC-A-ATTAGACCCCTAACAGGAAGAA-C---GAG-TC--GG------AATAA......................................................................   5675

SYK.KE.-.KE51       .........-GA-AC..................AG-G-ATACC--CATCC-TCTTAG.........................................................................   5706
SYK.KE.-.SYK173     .........-GA-AC..................AGAG--TACC-CCATCC-TCTTAG.........................................................................   6042
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H1B.FR.83.HXB2      ......................ACTAGAGCCCTGGAAGCATCCAGGAAGTCAGCCTAAAACTGCTTGT...ACCAATTGCTATTGTAAAAAGTGTTGCTTTCATTGCCAAGTTTGTTTCATAACAAAAGC   5955
Tat ex1             .__.__.__.__.__.__.__.__L__E__P__W__K__H__P__G__S__Q__P__K__T__A__C__.__T__N__C__Y__C__K__K__C__C__F__H__C__Q__V__C__F__I__T__K__A Tat ex1

H1A1.UG.85.U455     ......................C--------------A--C--G-------------C----------...-G---C--T---------GT--------GG---------C----C--TC-G-A-----G   5400
H1B.US.90.WEAU160   ......................------------------------------------G---------...-------------------GA-----------------------------G-------G   5953
H1C.ET.86.ETH2220   ......................C-----A--------C--------------------G---------...-ATC-A--T-----------A---A---A------T-T------C--TC-G--.----G   5345
H1D.CD.84.84ZR085   ......................CA----T--------C-------------------GG---------...-A------T-------------------A---------------C--------G----G   5476
H1F1.BE.93.VI850    ......................CT----T--------T-----------C-------C----C-----...-----A--T---------CGA------------------TGG--C--T-C---G--G-G   5294
H1G.SE.93.SE6165    ......................C--------------T-----G--G---------------C-C---...-A---A--T-T-------GT--------GG--------------C--TC-G-AC----G   5351
H1H.CF.90.056       ......................---------------C------------------C-----------...-A------T--------------C----A----------A-G--C--TT---AG----G   5301
H1J.SE.93.SE7887    ......................CAG------------T------------------------------...--T-----T-------------------A------T-----G--C--TC--CAG--G-G   5268
H1K.CM.96.MP535     ......................CA-------------C--A---------------------------...-A-C-G------------CG--------A----------A-A--C--TT---AG--G-G   5150
H101_AE.TH.90.CM240 ......................C--------------T-----G-------------C----------...-G---G--T--C--------A-------GG---------C-A--C--TC-G-A-----G   5522
H102_AG.NG.-.IBNG   ......................C--------------C--C--G-------------C----------...-G---G--T--C-------T---C----G.---------T-G--C--TC-G-AC--G-G   5478
H1N.CM.95.YBF30     ......................-T-------------T-----------C--A--------A-----C...-AT----------------GA-------A---C---TT-TA---C----C--AG----G   5545
H1O.BE.87.ANT70     ......................GG-GCCC--T---C-C--C--T-----------CC-G-TCC-----...-AT-----------C----GA--C----A-------T-T---------G---G---G-G   6012
H1O.CM.91.MVP5180   ......................GA-GCCC--T---C-T--C--T--G--CA----CC----CC-----...-AT-----------C----GA--C----A-------T-T----------C--AG--G-G   5996

CPZ.CD.-.ANT        ......................-AC-CCT--A---TTA--C--TCCTGC-ACA--AGC---GC-A--C...-AT--C--T--C------TGC-----T-AC-------CTC-C--C----C--A-----G   5387
CPZ.CM.-.CAM3       ......................T------------CTA-----------C-------G---------C...-AT--C-------------T---C------------AT---------TGAG-A-----G   5365
CPZ.GA.88.GAB2      ..ATGGATCCTATAGATCCTAGT--T-----------T-----------------A-----A-----C...-ATTCA-----C--C----G---C----A------TATGC----C----CC-GC----G   5350
CPZ.GA.-.CPZGAB     ......................C--G-----------A--C-----C--------A-G---A-T----...-AT-----------C---GCT-----T-A---C--TAT-TA---C----C--A-----G   6018
CPZ.US.85.CPZUS     ......................CA----------------G--------C--------G--------C...-AT--------C--------------------C--TGTG--------T-CG-AG--G-G   6026
CPZ.TZ.-.TAN1       ...TGAATCCCATAGATCCTCAGG---CA--A---G-A---------GC-GCA---G----AC-----...--A--C--T--C--------A--C-------------C------C--T-CG-A------   5593

H2A.GW.-.ALI        .........................................................................--CA-----------GG-A--C----AC--------GC-G-----TT---AT--G-G   6603
H2A.DE.-.BEN        .........................................................................---A-----------GCGA--CA-T--C--------GC-G------TCG-A---G-G   6613
H2A.SN.-.ST         .........................................................................---A--T--C-----------C----AC--------GA-G-----TT---AC--G-G   6055
H2B.GH.86.D205      .........................................................................T-CA-----C-----G--A--C----AC--------GC-------TC-T-A---G-G   6586
H2B.CI.-.EHO        .........................................................................T-CA-----C--------A----C--AC--------GC----C--TC-T-A---G-G   6584
H2G.CI.-.ABT96      .........................................................................T--A--T-----C-----A--C----A------T--GT-A--C--TC-T-AC--G-G   5929
H2U.FR.96.12034     .........................................................................T--A--------------A-------A---------GC-A-----TC-T-A---G-G   6073

MAC.US.-.239        .........................................................................--CA----------------------AC--------GT-------TC-T-A-----G   6513
Tat ex1             .__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__T__C__Y__C__K__K__C__C__Y__H__C__Q__F__C__F__L__K__K__G Tat ex1

SMM.SL.92.SL92B     .........................................................................--GC--T-T------------------C--------GC-------TC-T-GG--G-G   5946
SMM.US.-.H9         .........................................................................---G--Y--C-----G--A-------A------T--GCA------TC-Y-A---G-G   5987

STM.US.-.STM        .........................................................................---G----T---C-----A-------A---C-----GC-G-----TG-T-------G   6161

SAB.SN.-.SAB1C      ......................................................................T-AT-C-----TC--C---GTT--C-----------TATTC-C--C---CAT-A---G--   6393

TAN.UG.-.TAN1       .........................----AG-CTCCTC--GGACTTGCA-AG----TT---AC-A---ACT-A---A----T---C----GA--C----A---C--T--------C--TC-GCAG--G-G   6179

VER.KE.-.AGM155     ........................................A-A-TAC--GA-A--CCTTGAGA-A---ACA-AT--A----T---C-----A--C--T-A----------T-C--C---T--CGG----G   6190
VER.KE.-.9063       ........................................A-A-TAT-AGA----GCT---AA-----AGA-AT--G----T---C-------------A---C--T--GC-------TC-GCA-----G   6195
VER.DE.-.AGM3       ........................................A-A-CTC-AAGCA--CCTG-AGCGG---ACA-A---G------------TGT--C--T-A---C--T--GC----C--TT--CA---G-G   5693
VER.KE.-.TYO1       ........................................AGACTATCAGA-----CTGCAGA-----AAA-AT--A--T-T---C-----A-----T-AC--C--T--GC----C--TC-GCA-----G   5685

COL.CM.-.CGU1       ............................................................AG--G---AATGA---A----GG-----GGCC-----------C--T--GC-A--C--TC-TT------G   5586

DEN.CD.-.CD1        ...........................................................--CC----C...-A--CA-----C------C-C---GCT-AC---------T-G--C--TC--CA-----G   5895

GRV.ET.-.GRI_677    ....................................................---ATT-CAAC-A---ACT-AT--A--------C-----A--C--T-A---C--TG-GC----C---C-GCAG--G-G   6117

GSN.CM.99.CN166     ....AGACCCGGAAGAGTGTCTCT-GCCCAA----C----G------GCGGC---CGCC--CC-G--C...T-TGC------C--C--G------GC-C----C--T--GT-G--C--TC---GG--G-G   5861
GSN.CM.99.CN71      ....AGACCCGGCAGAGTGTCTTT-GCCTAAG---C-A--G------GCCGC---A--C--CC-G--C...T-TGC---------C----G----GCT--------T--GT-G-----TC---GG--G-G   5849

DRL.-.-.FAO         .........................................................................T-CA----GG--C---T-C--CGCT-AC--C--T--GC----C--TC-TCA-----G   5812

RCM.GA.-.GAB1       ................................................................A---...-A--C---T-----------A-----T-A---C------C-C--C---C-GCAG----G   5709
RCM.NG.-.NG411      ..............................................................T..---...-AT-GC--T-----C----GA---GTG-A---C--T--GC----C--TC-TCAG--G--   5744

MND-2.-.-.5440      .........................................................................T--G----TC------GTT-------A------T--GC-G--C---T-GCAG-----   5761
MND-2.CM.98.CM16    .........................................................................--CA--T--C-------GA-------A---C-----GC-A--C---T-GCAG--G--   6196
MND-2.GA.-.M14      .........................................................................---A--T-----C--G--A-------A---C-----GTG---C---T-GCAG-----   6123

MNE.US.-.MNE027     .........................................................................--CG--------C-------------AC--------GT-------TC-T-A-----G   5981

LST.CD.88.447       ....................................................---ACTG-G---C---AAC-A---G----GC-----------------------TATTC----C--TCAGCAG--G-G   5200
LST.CD.88.485       ....................................................---ACTG-G--TC---GAC-A---G----GC--C----G---------------TATTC----C--TCAGCAG--G-G   5200
LST.CD.88.524       ....................................................T--ACTCCAAT-C--CCAG-AT--G---C-C--C---GTT-----------C--TAT-C----C---CAGCAG--G--   5197
LST.KE.-.lho7       ....................................................AG-CCTGCAA--G---CAG-AT-CC--T-GC--------A--------------TATTC----C--TCAGCAG----G   6281

SUN.GA.98.L14       .......................................................CTTGGAG--C---GAT-A---A----GG----GG-GA--C--------C--T---C----C--TC-GCAG----G   6334

MND-1.GA.-.MNDGB1   ............................--AACT-CTAG-AGAGTATTA-------TTGCAA------GAG-AT--A----GG--C--G--A--C-----------TATGC----C--TCA--AG--G-G   5643

MON.CM.99.L1        ..ATGGAACCTGTTGACCCAGACT--CCCAAAGAAC-A--C--CCC-GCAACC--ACGC--AC-----...--T--C----T-----G-GTT-----------C--T--GA----C---C-C-------G   5876
MON.NG.-.NG1        ..GCAASGATAGTGAACCCAGC-T--CCC---GA-C-------CTC-GCGACA--GCTC--CC-G---...-A---C----T---C--G-TT---GC-C-G--CY-T--G-----C---C-CCA-----G   4489

MUS.CM.01.1085      ...TGGATCCATCAGTAGAGGAGT-GCCAAAGGAAC-A-GA--G--TGCCGCA--GGCC--GC-----...--ATC-----TC------------GCT---------GT-C-C-----TCA--AG-----   5824

DEB.CM.99.CM40      ....CCTTTCACCTTTGCTTCAGA-G---AG-ATAG-T-CATTT-A-GAAAGAG----T--AC-CCAC...C--GC---TATG--C---GCC--CATTC-A--------GC-G-----T---CA---G-G   5804
DEB.CM.99.CM5       ....CCTCTCTTTTACATCATAGA-G--AGAAATAG-T-CATTCAAGGAAACAG----T--AC-CCA-...C-T-----TATG--C---GCC---ACTA-G--------GC-G--C--T--GCA-----G   5798

SYK.KE.-.KE51       ..............................AAG-A-CATT--TCTC--A-GG----C-G---C-----...-G--GA--------C-------------A------TT-TAGA--C--TC-TCA-----G   5803
SYK.KE.-.SYK173     ..............................AAG-A-CATTC-T--AG-AAGGA--ACC---AC-A---...-AT--A----T---C-----C-------A---------GC--------C-TCA---G-G   6139
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                                  /Rev exon 1 start                                                      Tat, Rev exon 1 \/ intron
H1B.FR.83.HXB2      CTTAGGCATCTCCTATGGCAGGAAGAAGCGGAGA......CAGCGACGAAGAGCTCATCAGAAC......AGTCAGACTCATCAAGCTTCTCTATCAAAGCAGTAAGTA.....................   6052
Tat ex1             __L__G__I__S__Y__G__R__K__K__R__R__.__.__Q__R__R__R__A__H__Q__N__.__.__S__Q__T__H__Q__A__S__L__S__K__Q                            Tat ex1
Rev ex1                           _M__A__G__R__S__G__D__.__.__S__D__E__E__L__I__R__T__.__.__V__R__L__I__K__L__L__Y__Q__S__                            Rev ex1

H1A1.UG.85.U455     ---------T----------A-----------A-......-CC------G--C---C---A......GGC---A--GA-------A--CT-A--C--------------A....................   5498
H1B.US.90.WEAU160   ----------------------------------......------------T---C---A......AAC----------------A----------------------.....................   6050
H1C.ET.86.ETH2220   ---------T---------------------C--......----------------C---A......AGC---A--GA-------AA-CT-A-----------------CCAAATAATAGATGTAATG..   5461
H1D.CD.84.84ZR085   ----------------------------------......------------C---C---C......AGC----------------A-C--A--C--------------.....................   5573
H1F1.BE.93.VI850    ----------------------------------......-------AC---A---C---A......AGC-----AGTG------AA-------C--------------GTGTTA..............A   5398
H1G.SE.93.SE6165    --------------------------------AG......--C------G--A---C----......AGC---A-AGGC-------A-C--G--C---------G----GAAAAA..............A   5455
H1H.CF.90.056       ------A--T-----------------------C......-------AC---A---C-GCA......AGTTTG--AGA-------AA----A-----------------.....................   5398
H1J.SE.93.SE7887    ---------T------------------------......---------TC-----C--CT......GGC---A------------A-CT-A--C--------------AATCAA...............   5371
H1K.CM.96.MP535     ---------T---A--------------A-----......-CC-------C-A---C-T-C......AAC---G---AC-------A-C-----CG--------G----GTGCTA..............A   5254
H101_AE.TH.90.CM240 --------------------------------AG......--C------G--A---C----......AGC---A--GA-------AA-C--A--C--------------....................A   5620
H102_AG.NG.-.IBNG   ----------------------------------......-GC------G--A---C----......AGCC-----GA-------AA-C--G--C---------G----GTAATA..............A   5582
H1N.CM.95.YBF30     ------------A--------------------T......--A---------A---C----......AGC---A---G--------A-CT-A--C--G-----------..................AAA   5645
H1O.BE.87.ANT70     T--G--A-----------------------AG--......-GA-C-GCTGCT--A...AGC.........CA--CAGA----A---A-C--G--C--------------.....................   6103
H1O.CM.91.MVP5180   T--G--A------C----------------A---......AGA-C-GC-GCT---GCAAGC.........TA--CAGA-A--A---A-C--G--C--G-----------.....................   6090

CPZ.CD.-.ANT        ---G--G--T----------------GAA-AGCTCGA...AG-AACA--C--A-AAC-GCTG-A...AGC---G-A-A-A------A-C--G--------T--------.....................   5490
CPZ.CM.-.CAM3       ------A-----------------------A--G......GGA------C-CTTGTC-GCTGCA...AGC---AC-CA-A------G-------CAGC-----------.....................   5465
CPZ.GA.88.GAB2      ------T--T---------------------.........GGA---A--C--A-GGC--TT--G...GGC---A-A-GCA------A-C-----CG-C------G----.....................   5447
CPZ.GA.-.CPZGAB     ------A-----------------------A-CCACA...AGA-----C-CG----C-GCAGG-......---A-A-A-A------A----A--C--------------.....................   6118
CPZ.US.85.CPZUS     ------A--T---------------------G-GCGA...-GCA------C-A--GC-A---G-......---GC-GA-A------A-C-----CGC-----------GCCCTTTTG.............   6134
CPZ.TZ.-.TAN1       A-----A-------------------GAA-AG--......-GCAA-TCTGCT-TA...--C-GT.........AC--A-A------A-C--G--CG-C-----------CCCATG............ATA   5693

H2A.GW.-.ALI        AC-C--G--A-GG----A-C-A---GGCA--C--......AGAA--TCTCC-AAGA-A............-T-A--G-----TCGT-----GC----G-CA---G---......................   6693
H2A.DE.-.BEN        GC-C--A--A--A----AGC-A---GGCA-AC--......AGAA-GACTCC-AGGA-A............-C-A------C-TCGC-----GC-C--G-CA---G---......................   6703
H2A.SN.-.ST         GC-C--G--A-GG----AAC-A---GGCA-A---......AGAA--ACTCCGAAGA-A............-C-A--G-----TCGT-----GC----G-CA---G---......................   6145
H2B.GH.86.D205      TC-T--G--A-GT----A-C-CTC--GAA-----......TCTGC-AA-------A-G..................---AC-GC-C-----GC-C--G-CA---G---......................   6670
H2B.CI.-.EHO        -C-G--G--A-GT----AAC-CTC--GAAA----......TCTTC-AA---G---A-G..................---AC-AC-T-----GC-C----CG---G---......................   6668
H2G.CI.-.ABT96      AC-C--AG-A-GT----AGCAACCT-GAA-A---...AGAACT-CGAA--AGA--A-G..................G--A--TC-TT----GC------CG-------......................   6016
H2U.FR.96.12034     -C-T--G--A-GT----AGCAACCC-GAA-A--G......AGT-C-AAG-AG-T-A-G..................G--T--TC-T--G---C------CA-------......................   6157

MAC.US.-.239        ---G--G--A-GT----AGCAATCACGAAA----......AGAA--ACTCCGAAAA-G............GC-A--G--A--AC-T-----GC------CA-------......................   6603
Tat ex1             __L__G__I__G__Y__E__Q__S__R__K__R__.__.__R__R__T__P__K__K__.__.__.__.__A__K__A__N__T__S__S__A__S__N__K                             Tat ex1
Rev ex1                           _M__S__N__H__E__R__D__.__.__E__E__L__R__K__R__.__.__.__.__L__R__L__I__H__L__L__H__Q__T__                             Rev ex1

SMM.SL.92.SL92B     -C-T-----TA-T----CA-AACCC-GAA-A---......GTTAAGAAG-AG---A-G..................G--A---C-TT-GA-AC------C--------......................   6030
SMM.US.-.H9         ---G--A--A-G-----AGCA-C-ACGAA-A---......ACT-CGAAG-AGA--A-G..................G--A--AC-TT----GC----G-CA-------......................   6071

STM.US.-.STM        TC-T--A--AA------AGC-ATCA-GAA-A---......GTTAAGAA--AG---A-G..................---T---C-AT----GC------CA-------......................   6245

SAB.SN.-.SAB1C      -C-------TCG----TATGTCCCT-G--CA---......AGAGCTTCT-AGAAG..................ATTT-G---A-TCAAGT-TCTCT-C-CA-C--GTA......................   6477

TAN.UG.-.TAN1       ----------A-----CATGTCTCT-G-ATC---......AGA-CTAAG-AGAA----...............TCA-A------GAA-CT-G-----C----------......................   6266

VER.KE.-.AGM155     AC----T--TA-----CATGCCTTT-G-ACC---......AGAAAGAAG-TT---TCG..................G--G---GCAT-C--G--C-GC----------......................   6274
VER.KE.-.9063       -C----TG-TA-----CATGCCCCT-G-ACC---......AGAAAGAA---T-T---G..................C--A---GCCTA----A-CAGG-C--------......................   6279
VER.DE.-.AGM3       A-----TG-TA-----CATGCCCCT-G-ATC---......AGAAAGAAG-TT----CG..................CT-G---GCTT-C--GA-CA---A----G---......................   5777
VER.KE.-.TYO1       -C----TG-TA-----CATGCCCCT-G-ACC---......AGAAAGAAG-TTCG-TCG..................CT-A--TTG---C--T--CAGC-C--------......................   5769

COL.CM.-.CGU1       GC-G--A---CG----......------AAT-AG.........A-TGCT-C-CAA..........................................-CA--------......................   5637

DEN.CD.-.CD1        AC----T--TGTT---------GCTCCAA-A-AG......AGA-C-A--GCTCG---AAGC.........G--AC-C--G------AAG--G----------------TTG....ATGGATCTCCTCTCA   6006

GRV.ET.-.GRI_677    ------AG-GCGT---CATGTCTCT-G-AAA---......AGAAA-AC---CA----A..................GA-A------ACC--A--CGGC----------......................   6201

GSN.CM.99.CN166     AC----TC-T---CTCCATG-C-GATCA--C-AG...AGGA-A----C--A----ACAG-ACCTGATCCT--CGT-T-GTC-A-TCAAGACTCTG--T--GTCC-GTA-.....................   5967
GSN.CM.99.CN71      AC----TC-T---CT-CATG-C-GATCC--C-A-...CGGA--A--TC-GA----TCAG-ACCTGCTCCT--CGT-C-GAC-A-TCAAGAC-CTAT-C-AATCC-GTA-.....................   5955

DRL.-.-.FAO         ------G--ACGT---AATGTC-GC-G--CC---......A--A--ACCGCCA-CGTGGTT...TCAAGAGTATCTGAGAC-GGT-ACA-G-CTGTGGCAAG----........................   5909

RCM.GA.-.GAB1       AC-------AAAT----CTTCC-G-GCAA-AC--......AGAA--TCT-AG-AAG-A......AATAAGGC-G-T-AATT--CT-TAC--......--T---------.....................   5800
RCM.NG.-.NG411      T--------AAA-----CTTCT-G--GAA-A---.........A--G-C---C-AGGAA-T--GAAGAAG-A-----T-A---C-TT-GA-AC---TG-----------.....................   5844

MND-2.-.-.5440      T-----GG-ACAT---CATGTCT-C-GA-A---G......-GA-CT---C---GG-T--T-...GAGAAAGTA-CA-GCA--AGTCAAG-AGCT-TGGGAAG------......................   5860
MND-2.CM.98.CM16    ------AG-ACAT---CATGCCT-C-GAAAC--G......AGATCTA--CAGAGA-T--T-...GAAAAA-TATCAGAAG--AGT--AG-G-CTGTGGGAAG-------.....................   6296
MND-2.GA.-.M14      T-----G--ACAT---CATGTCT-C-GAACC--G......AGAACT--G-AGAGA-T--T-...GGAAAA-TATCACAGG--AGT-AAG-AGCTGTGGGAAG------......................   6222

MNE.US.-.MNE027     ---G--G--A-GT----AGCA-TCACGCA-A---......AGAA--ACTCCGAAGA-G............GT-A--G--A--AC-T-----GC------CA-------......................   6071

LST.CD.88.447       A-----G--ACGA---TATGTCC-C-G-A-----......A-AA--GTCGCCCAGGTATTT...............GAAG--A-GCAAGA--CTGTGG-CGG-----A......................   5287
LST.CD.88.485       A-----G--ACGA---TATGTCC-C-G-A-----......AGAA--GTT-CCCAGGTATTT...............GAAG--A-GCAAGA--CTGTGG-CGG-----G......................   5287
LST.CD.88.524       G-----G--ACGG---TATGTCC-C-G-ACC---......AG-A--GTT-CCTACATA-TT...............GAAAC-G-GCAGGA--CTGTGG-CAG----AA......................   5284
LST.KE.-.lho7       G-----GC-GCA----TATGTCC-C-G-AAAC-G......AGA---GTT-CCT-GATA-TT...............GAGAC---GCAGGA--CTGTGG-CAG-----G......................   6368

SUN.GA.98.L14       G-----G---CA----TATGTCT-C-G-G-AC--......----AT-A-TC-ATATC-..................-AGG--A-GCAAGAGGCTGT-CGAAG------......................   6418

MND-1.GA.-.MNDGB1   T-----A--AAGG--CCATGTCT-C-G-AAAC-T......GTA-C-G---CTAA-A-GA--.........-TA-CTGG-AG-GGT-AAGAAGCTAT-CGAAG------......................   5736

MON.CM.99.L1        -C-C--G--T--A-----------ACG-AA----......-GAA--GCG-CGT---C-GTC...CCTGGCCT-AGC-GCAG-A-GAA-C--GC-AG--------G----.....................   5976
MON.NG.-.NG1        AC-T--A--A------------GGCCGAAA---G......-GC--CG-TCC-AGA----CT-CGATTGGCGA--G--GCT----G-A-AA--CGGG-GTCA-------G.....................   4592

MUS.CM.01.1085      A-----T--T------------CGTTTCA-A-A-......-GATCGA--GCT-A-TCG.--CCTGCCGAGCCATTC-GATCCTGTA-AAA--A-GT--GTAGC...........................   5920

DEB.CM.99.CM40      TC----G--T---------CCACGC-G-A---AGAGGAAGTGCA--A--GA-TACACG-CAGCTGCTGAA---A-TCAG-C-G-TCAAGA-T-TGT-CCAG--C-GTA-.....................   5913
DEB.CM.99.CM5       TC----G----A-------TCACGC-G-A---AGAGGAGA-GCG--TC---CTT-GC-GC---TGATAAGGA---TCAAG-GTTTATAC-AGAG......------........................   5898

SYK.KE.-.KE51       ------G--AA-A----T-C--G---GAAA----.........A---ACGC-AGAACAACTGCTGAGGACTT-GCTG-G---AGCT-AA-AACT......-G----........................   5894
SYK.KE.-.SYK173     A--G--A---A-T----C---ACCA-G-AA-C--......GCAGCT--C--TAT-.....................T--G-GG-T-A-AGCGC-C-T-CAGG-------.....................   6221
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H1B.FR.83.HXB2      ...GTACATGTAACGCAACCT...ATACCAATAGTAGCAATAGTAGCATTAGTAGTAGCAATAATAATAGCA...ATAGTTGTGTGGTCCATAGTAATCATAGAA......TAT......AGGAAAATAT   6161
Vpu                             _T__Q__P__.__I__P__I__V__A__I__V__A__L__V__V__A__I__I__I__A__.__I__V__V__W__S__I__V__I__I__E__.__.__Y__.__.__R__K__I__    Vpu

H1A1.UG.85.U455     TTA-CTT------T-AC----...T-GGA---CTGG------AC--GGC-GA--------C----CT-----...-----A------A-T------GGT------......--AAA....-AA---T-GC   5612
H1B.US.90.WEAU160   ...----------T----T--...T-G-A----T-------------C------------GG----------...---------------------C--------......---......----------   6159
H1C.ET.86.ETH2220   ..GT-GAT-TACTA----AAGTAG--TAT.-G-A---T------------CA--------C----C------...------------A------C-TAT------......---......------T-G-   5573
H1D.CD.84.84ZR085   ...----------T----T--...T---A----T--------------------T----GC-----------...------------A--------T--------......---......C-T-G----A   5682
H1F1.BE.93.VI850    ATA---T------T-TC-TA-...T-GTT-GC-A---GG----C-------A--------C----------C...------------A-T------TAT------......---......-A----C-GG   5510
H1G.SE.93.SE6165    TTA---T------T---GT-A...T--GT----T------------G----A--------T-C---GC---C...------------A--------T-T------......---......---G-----A   5567
H1H.CF.90.056       ...T--TCATA--T-T-TATA...T--GG-T---G-AT-GG--CGCT-G-----AC-TTT--C---GCC......G--A--------A--------TAT------......---......-AA---T-GG   5504
H1J.SE.93.SE7887    GTA-C-T------T-AT----...T-G-A-----C---------------TA----------TT-CC-T---...----G-A-----A-T-----GTAT------......---......-A----C-G-   5483
H1K.CM.96.MP535     GTA----------T-GTGT-C...T--G----TTC-AT-G---C-TT-G------C-CT----T--GC-......---A----A---A--------TAT------......---......------T-GG   5363
H101_AE.TH.90.CM240 TAA---T------T-AC----...T-GGA---TAGT----------G-C-GA-------GC----CT-----...-----A-----AA-T------GCT------......GT-......-A-------C   5732
H102_AG.NG.-.IBNG   TTA-C-T----G-T-------...T--A-----ACT----------G-C-----------T-C---GC---C...------------AG-------TAT------......---......---------A   5694
H1N.CM.95.YBF30     CCT---T--...............--G-TGTC-T-G-G-T-CA----G----G--C----G-T-GC------...G--A-A--C---G-AT--C--TAT-G----......---......-A-------A   5745
H1O.BE.87.ANT70     ......ACGC---T---T-A-...-GGGACC-GC--------A--ATTA-TAGT-CTTTGC-GT-T---AAT...G--A--T-A---GGGT-TA-TC-T-G-A--......---......TTAG--CA-A   6209
H1O.CM.91.MVP5180   ......ACGC-G-T---T-AA...GAGAACC-GC----CT--A----T---AGT-CTTTGTGTC-T---AAT...G--C--A-A----TGT-TAACC-T-G-ATT......---.........TT-G-GC   6193

CPZ.CD.-.ANT        ......-TCT---T-ACTAA-...---TTT..................GAGTAT-CTTTTC-TGCCT-TAGT...-----AC-A---ATT--CTGT--ACCTAT-CTCTATA-GCTTTAT-AA-T-TATA   5590
CPZ.CM.-.CAM3       ACTTC-----CT-T--T-A--...TGGGA-CA-A---GCT--A-T-GTA---G-A---A---T--T-----T...--T--A-CC---GGG----CTT-T-A---G......-GG......--A---GG-A   5577
CPZ.GA.88.GAB2      ..TCCC-TCT-T-T--TTT-CATGTGGGT-GCTA---G-C--A-T-G-A---GTACTCTTT--G-T---AAT...-----G------GGT--T---GGA--CTCTGTCTATA-AAGGTGG-AA-G-CACA   5572
CPZ.GA.-.CPZGAB     ...........T-T-ACT-TG...T--GTCGGCT---TTC-CA--TT-G---GCT--...--TGC-TGGAAC...--TTG-A-A---GGATACA-T--T-A-TGG...GGA---AGAAGGTAT----G-C   6225
CPZ.US.85.CPZUS     ........--CT-T--TTAA-...TGGTTTGA-A---GTT--A---------G-A---A-GGT--TT---T-...G-GA-AA-C---GGAC----TGCT-G-TTG......-GGAGACAA-TA------A   6244
CPZ.TZ.-.TAN1       AAAA--GTA--GGGAAGTGTGTCA-CTAATG-CA---GC--TC-TTGTA--T--C-GATTT-----GGG-G-...GGCT-GC-AATAGGT----GT--A-G-AG-......G-G.........TT-GA-A   5805

H2A.GW.-.ALI        ..................................................................................................................................   6693
H2A.DE.-.BEN        ..................................................................................................................................   6703
H2A.SN.-.ST         ..................................................................................................................................   6145
H2B.GH.86.D205      ..................................................................................................................................   6670
H2B.CI.-.EHO        ..................................................................................................................................   6668
H2G.CI.-.ABT96      ..................................................................................................................................   6016
H2U.FR.96.12034     ..................................................................................................................................   6157

MAC.US.-.239        ..................................................................................................................................   6603

SMM.SL.92.SL92B     ..................................................................................................................................   6030
SMM.US.-.H9         ..................................................................................................................................   6071

STM.US.-.STM        ..................................................................................................................................   6245

SAB.SN.-.SAB1C      ..................................................................................................................................   6477

TAN.UG.-.TAN1       ..................................................................................................................................   6266

VER.KE.-.AGM155     ..................................................................................................................................   6274
VER.KE.-.9063       ..................................................................................................................................   6279
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................................   5777
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................................   5769

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................   5637

DEN.CD.-.CD1        TCAC-GAT-T---GCTTTT-AATA--CATT--TTGCTT-G-TTGTTATA-T--TA-TATT-C-G-G----TTCTTGACCCA..TA--ATGC-TAAG----AGTT-GGACCAATAGAATACGTTTGCT-GG   6134

GRV.ET.-.GRI_677    ..................................................................................................................................   6201

GSN.CM.99.CN166     ..........................GTA-GGCA-GCATCCT-C----G-TTGGTGGTGGGGTGCTGCTATTATA-CCT-CA-A-ATCTTTGT---GCGC-TCTTGCTCTC--CTTAGCTT--G-T-AG-   6071
GSN.CM.99.CN71      ..........................GTA-GGCA-GAGTGCT-C---TC-CTGGTGGTGGGGGGCTGCT-T-ATA-CCT--A-A-AT-T-TGCT--GCA--CTTTGCTCTC--CTTGGCGT--G-C-AG-   6059

DRL.-.-.FAO         ..................................................................................................................................   5909

RCM.GA.-.GAB1       ..........................TGG-G-GCCCTGG-CTAGTA-TGCTT-TAG---CTC-GCT-A-AAG...G-TT--A-AGATCTTT----T-CA---ATTAAAGGAA-ATAGAAT-A--T--G..   5899
RCM.NG.-.NG411      ..........................TGG---GTCCTGGTCT---C-TGCTT-TAG-TGCT--GCTTATAAG...G-GA-A-GAGATATA--TAG-GAAG-TTTTATTTGTAGAGTTTAT--A---TAGA   5945

MND-2.-.-.5440      ..................................................................................................................................   5860
MND-2.CM.98.CM16    ..................................................................................................................................   6296
MND-2.GA.-.M14      ..................................................................................................................................   6222

MNE.US.-.MNE027     ..................................................................................................................................   6071

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................   5287
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................   5287
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................   5284
LST.KE.-.lho7       ..................................................................................................................................   6368

SUN.GA.98.L14       ..................................................................................................................................   6418

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................................................................................................................................   5736

MON.CM.99.L1        ........................--GAATTATTGGTGGTC-C-G-T-GC-A--ACTTAC-GCC-G--CCTCATAGCCC-CCCCGTAG-AGCTTGGGCTTGGTGGCGATAT---AAAATC-CT--G-GG-   6082
MON.NG.-.NG1        ........................--GAAT-CCTATTGG----C---CA--TCT--TTGGTGTG-T--T-TGCTTT--......GC-C-TTGCACCC-ATACCTTCTC......TATCAGTCTT-T-AGG   4686

MUS.CM.01.1085      ........................--GAACTATTGGTATT---C---TG-CA-T---A--GGC--CTACTTTGTG--T-C-A-A-TTG--T-T--GT-AGCTT-CCAA.........AGGT--TGT-AGC   6017

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................   5913
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................   5898

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................   5894
SYK.KE.-.SYK173     ..................................................................................................................................   6221
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H1B.FR.83.HXB2      TA...AGACAAAGAAAAATAGACAGGTTAATTGATAGACTAATAGAA.....................AGAGCAGAAGACAGTGGCA.....ATGAGAGTGAAGGAGAAATATCAGCACTTGTGG.....   6257
Vpu                 L__.__R__Q__R__K__I__D__R__L__I__D__R__L__I__E__.__.__.__.__.__.__.__R__A__E__D__S__G__.__._N__E__S__E__G__E__I__S__A__L__V__.__.     Vpu
Env                                                                                                             _M__R__V__K__E__K__Y__Q__H__L__W__.__.  sig pept

H1A1.UG.85.U455     --...-AG----A----------------T-AA-C---A---G----.....................-------------------.....----------T--G--T-C-GAG-A-T-ATCCT.....   5708
H1B.US.90.WEAU160   --...---------------------------------A---G---C.....................-------------------.....-------------G--TCAGGA--A-T-ATCA-.....   6255
H1C.ET.86.ETH2220   --...----------G------T---------A-A---ACT-GG---.....................-------------------.....----A-----T--G--T-C-GAG-A-T-GTCAA.....   5669
H1D.CD.84.84ZR085   A-...--G---------------T--------------A---G----.....................----A--------------.....-------------G--T-A-GAG-A---ATCAA.....   5778
H1F1.BE.93.VI850    --...--G------------A-T-AA---TA-A-A---A---G----.....................-------------------.....----------G--G--TGC-GAG-A-T-G-CA-.....   5606
H1G.SE.93.SE6165    G-...-A---G-A--G-----GA-A----C--------A---G----.....................-----------------A-.....----------C--G--T-C-GAG-A-T-G--AA.....   5663
H1H.CF.90.056       --...--G----AG------------C-------A---A--GG----.....................-------------------ACGAG-GTG.....-T-----C-C-GAG-A-T-ATCCA.....   5600
H1J.SE.93.SE7887    --...--------G--------T-A-------------A---G----.....................-----------------T-ACGAG-GTG.....-T-----C-C-GA--A-T-G-CA-.....   5579
H1K.CM.96.MP535     --...-A-----A--G----A--T-------A------A---G----.....................------------------.........-.....-T-AGAGTGAGGGG-ATGCA-A--.....   5450
H101_AE.TH.90.CM240 --...--G---------------------G--A-G---A---G----.....................-----------------A-.....----------------C-C-GAT-A-T-G-CCA.....   5828
H102_AG.NG.-.IBNG   GG...-A---G-AG---------------C--------A---G----.....................-----------T-------.....----------T--G--T-C-GA--A-T-ATCCA.....   5790
H1N.CM.95.YBF30     A-...TTG--GGA-------A-ACACA---GAC-G---A---G----.....................----A------T-------.....----A-----T--G--TGC-GAGTGGT-G-AT-.....   5841
H1O.BE.87.ANT70     AG...GA----GAC-G--AG--G--AGA---ACT-GAGAGGT--AG-AGAATAAGAGAAATTAGGGATGATAGT--CT-TGAAA---.....---GAGAA--G-A-C--GA-GTTATGGACC-T-.....   6326
H1O.CM.91.MVP5180   A-AGA-A----GAT-G--GG--GCA-GA---ACT-GA-AG-T--AGGAGAATAAAGGAAATCAGGGATGACAGT--CT-TGAAA-T-.....----AGAA---CA-C-GGA-GTCATGGAGC-TA.....   6313

CPZ.CD.-.ANT        AGCAGCAG----T-G-T-ATA-G--AAATCAAAGA-TCA--GA--TGTTAAGTAGA............---CTTAGTATAGA-A-TGCAATAGAAGA--..-T-AG---GCCGATA--TA-TATT.....   5701
CPZ.CM.-.CAM3       A-GAAGA-G---AC-G-GC-C-A-AAA-T-GGAC-TT-A--GA-AG-ATAATATCA............---CAG-----T-----A-.....----A-----T------GATCA-AGG-AGC-T-.....   5685
CPZ.GA.88.GAB2      A-GAAGAG------............A-C------TTGA-T---A--ATCACAGAA............-----------T-----A-.....----A-----T--G---GACAAG-AGACGC---CAA..   5671
CPZ.GA.-.CPZGAB     ATAGGCTTG-G-C-G--............-----G-----T-ACCT-ATATTGAGA............GA-AG--C---AGA-A-TGGAA...........-T-A-AGT-ATGG--A-GAA-AA-AGAGA   6320
CPZ.US.85.CPZUS     A-GAA-ATACTCA-C--...............--G-TT-A--ATCTTTTAGAAAGA............-TCAG-AT-AGAGAA-AAGATAGTGGA-.....-T-A-AGTGATGG--A-GAA-AA-AGACT   6342
CPZ.TZ.-.TAN1       GGGAA--G---CATC---G--TATTAGA--GGCTAGCTAG--G-TT-AGCATAGAC............--T-G--T---AGAA-.................-T-A----T-TAATT..............   5892

H2A.GW.-.ALI        .....................................................................................................-T-AT-TCTAG-AGAA-TCA-CT-.....   6717
H2A.DE.-.BEN        .....................................................................................................-T----CCTGG-AG-A-TCA-CT-.....   6727
H2A.SN.-.ST         ..................................................................................................AA--T-...TGTGG-AG-A-TCAACTA.....   6169
H2B.GH.86.D205      .....................................................................................................-T--CAT-T-T-AGCAG-CGCCT-.....   6694
H2B.CI.-.EHO        .....................................................................................................-T--CAC-TGT-A-TA-T-ACCTA.....   6692
H2G.CI.-.ABT96      .....................................................................................................-T--CAT-TCT-GGCA-TCA-CT-.....   6040
H2U.FR.96.12034     .....................................................................................................-T--CATGTCT-GGCA-TCA-CT-.....   6181

MAC.US.-.239        .....................................................................................................-T--GATGTCT-GG-A-TCA-CT-.....   6627
Env                 .__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__M__G__C__L__G__N__Q__L__.__.  sig pept

SMM.SL.92.SL92B     .....................................................................................................-T--C-TGTCC-GGA-TTCACCT-.....   6054
SMM.US.-.H9         .....................................................................................................-T--GATGTCT-GG-A-TCA-CT-.....   6095

STM.US.-.STM        .....................................................................................................-T--CCTGCCC-GGAA-TCAACT-.....   6269

SAB.SN.-.SAB1C      .....................................................................................................-GTAT---GCT--TTACAG-ACT-.....   6501

TAN.UG.-.TAN1       .....................................................................................................-T--GACC--TAAG-GGAAAAG--.....   6290

VER.KE.-.AGM155     .....................................................................................................-T-ACA--G-TCTTAGGAA-T-TT.....   6298
VER.KE.-.9063       .....................................................................................................-T-A-ACCTCT-TTAGGTA-AGTT.....   6303
VER.DE.-.AGM3       .....................................................................................................-T-A--CTGACATTA-TGA-AG--.....   5801
VER.KE.-.TYO1       .....................................................................................................-T-AG-T-TACAATAATAACC-TA.....   5793

COL.CM.-.CGU1       .....................................................................................................-T-CTT-G-----TCTTTA-AAAC.....   5661

DEN.CD.-.CD1        --TTTGC-GTTGTT-TT-CCTGG-TAGC-GCCATAG-TG--GGGT-TCTTGCTTATAGAGCCTATAAA--TTATAG---AGAGCTT-GGTAT--A---C-A-G-TT-TGGAG-ATAG-TAGTG-AT....   6260

GRV.ET.-.GRI_677    .....................................................................................................-T--G--G--TG-TTATAAAAATA.....   6225

GSN.CM.99.CN166     GGGTA-A-GG--A-CC--A-CCA-CACA-G-A-CAGT-A-T-G-CT-.....................-T--A--..........................-T-AG---GACAGT-G-A-CTAT-.....   6149
GSN.CM.99.CN71      GGATA-AGGG--AGCC--AGATACCA...G-A-CAGTTA-T-GGCT-.....................GTT-A--..........................-T-AT--GGA-AGT-GGA--T-T-.....   6134

DRL.-.-.FAO         ........................................................................................................-T----A-GAT-ATTAGACATATA..   5933

RCM.GA.-.GAB1       .....................................................................................................-T---T--G....................   5908
RCM.NG.-.NG411      AGGTA-AT-TTTAG-T.....................................................................................-T--CT--G....................   5970

MND-2.-.-.5440      .....................................................................................................T-AACAGT-AG-AT-TTAAGA-AT.....   5884
MND-2.CM.98.CM16    .....................................................................................................TTAACAGT-AG-AT--TTAG--AC.....   6320
MND-2.GA.-.M14      .....................................................................................................-TAATAGT-AG-AT--TTAGACAT.....   6246

MNE.US.-.MNE027     .....................................................................................................-T--GATGTCT-GG-A-TCA-CT-.....   6095

LST.CD.88.447       .....................................................................................................-T-A-CTGCCC-GGA-TAA-ACTT.....   5311
LST.CD.88.485       .....................................................................................................-T---CTGTCT-A---T-C-ACTT.....   5311
LST.CD.88.524       .....................................................................................................-T--CATGTCCAGGTA--A-A-T-.....   5308
LST.KE.-.lho7       ..................................................................................................AG--T-...GC--G--CAGGA--AG-A.....   6392

SUN.GA.98.L14       ..................................................................................................AA--T-...CGG-GC-CTG-AA-A-T-.....   6442

MND-1.GA.-.MNDGB1   .....................................................................................................-T-A--TGTCCAGGT-TT--TCTT.....   5760

MON.CM.99.L1        -TAAA---AT-GACC--GA-ATACA-AGGC-GAT-CAGA--CAT--GAGAAGGAGAC............................................-T-ACTC-GGGGTT-ACACA-AATCTGAA   6168
MON.NG.-.NG1        AGCAC-AG-GGGTGTCCCGCTT-GAACAG...--CTTT-A--GGCTT.....................GT-CAG-..........................Y-TATC--GAGYAT-ATTCA-G-TATGAG   4766

MUS.CM.01.1085      CC...-AGA-GGT-G-GG-CAGTGTCA-CCGCCTCTTGGA-GAG-G-GACGGTGACAGCGGCATCTTCGA--AT-CC--GGA--A-............................................   6100

DEB.CM.99.CM40      .....................................................................................................GCAA-TCTGC--GTAA-TGCTAAAGGGAA   5942
DEB.CM.99.CM5       ...................................................................................................GT--A-CTGC----GTAT-TAGTATCACAAT   5929

SYK.KE.-.KE51       ................................................................................................-CACA-T-A-ACTT-T-A-TAT-A-AA-TGTAGT   5928
SYK.KE.-.SYK173     ..................................................................................................AAA-T--CAGCT-T-AGAACT-AC........   6245
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                                             signal peptide                           Vpu end \   \/ Env gp120 start
H1B.FR.83.HXB2      ................AGATGGGGGTGGAGATGGGGCACCATGCTCCTTGGGATGTTGATG......ATCTGTAGTGCTACAGAAAAATTGTGG...GTCACAGTCTATTATGGGGTACCTGTGTGGAAG   6362
Env                 __.__.__.__.__.__R__W__G__W__R__W__G__T__M__L__L__G__M__L__M__.__.__I__C__S__A__T__E__K__L__W__.__V__T__V__Y__Y__G__V__P__V__W__K_  gp120
Vpu                 _.__.__.__.__.__E__M__G__V__E__M__G__H__H__A__P__W__D__V__D__.__.__.__L__$_                                                           Vpu

H1A1.UG.85.U455     ................T-C...TT------------A--T---A--T-G---T--A-A--A......--T----A---ACA-...C--------...-----G-----C--------------------A   5807
H1B.US.90.WEAU160   ................CAC...TT-----A--------T---------------A------......------------G-------C------...--------------------------------A   6357
H1C.ET.86.ETH2220   ................CA-...T------T------A-T-T-AGG-T--T-------A---......--T----A--GA-TG-GG--C------...--------------------------A-----A   5771
H1D.CD.84.84ZR085   ................CCC...TT-----A--------T----------------------...ATG-C--A-------G----T--C------...--------T-----------------A-----A   5883
H1F1.BE.93.VI850    ................CAC...TT-G---A-------CTTT-AT----G-----A--A--A......-------A----G----C--C------...--------------------------------A   5708
H1G.SE.93.SE6165    ................CAC...TT-----A------G--TT--A--------T--G----A......--T--------CT--A-T--T------...--T---------------------------G-A   5765
H1H.CF.90.056       ................--C...TTA---------------T-AA--T-G--T------C--......------------G--C----C------...--T-----A-----------------------A   5702
H1J.SE.93.SE7887    ................-CC...TT-------G-----CT----A--T----A-----A---......--T----AG--A-A----G-C------...--------------------------------A   5681
H1K.CM.96.MP535     ..........AATTGGCAGACATT-G---AC-------T-T-AT--T-G--A--A-----A......--------CAA-G----C---------...--------------------------------A   5561
H101_AE.TH.90.CM240 ................-AC...TT-----A------G--TT--A--------T--G----A......--T--------CT----C--C------...--T-----T-----------G----------GA   5930
H102_AG.NG.-.IBNG   ................CTC...TTA-----------T--G-ATA-AT--T----AA----A......--T----A----...---C--------...-----G-----C---------------------   5889
H1N.CM.95.YBF30     ................G-G...AT-AA---TG-TT-GTTAC-CT--TA-CTTC-AG-A-GCTTGATC-AGGTA-T--GGT-T---C--CAT---...--A-----G--C-----------A--A----GA   5949
H1O.BE.87.ANT70     ................TAC...TTAGCC-TG......G-TT--A-AACCCCATGT...............-TG--CCT-...AG-C-GC-A-AT...-CA---------GC------G-----A---G-A   6410
H1O.CM.91.MVP5180   ................TAC...ATAGCC-TG......G-TT----AA-CCCATGT...............-TG---TA--GTA--C------AT...-C------T----C------------A---G-A   6400

CPZ.CD.-.ANT        .TGGGGT.........CTGGCTTT-CTA-TC...CAGTTT--AGAGAAG----C-...........................A-TG--GAC-AT...--A-----A-TC-----A--C-----C----GA   5788
CPZ.CM.-.CAM3       ................-T-GA-AAA-AC-TG-TTATGGGTT--A-AA-CCCATGT----CTGGTAGT...............--TC-G------...-CA-----G--C--------------------A   5781
CPZ.GA.88.GAB2      ................CCC-ATT-CATA-T-...ATGG-TT--A-AA-CCCATGT----A-ACAGAA............T-T--TC---G----...--A-----A--C--------T--A--C------   5767
CPZ.GA.-.CPZGAB     CTGGAACAGCTTATCC-T-ATTACAATC-T-ACAAT--TTT----AACCCCATGT----CC.....................TCTG-G--A---...--A-----A--------A--------T---C-T   6426
CPZ.US.85.CPZUS     CTGGCTAAGT............TAT--TCTTCTCTCG-G-T--A-AA-CCCAGGA---........................TCT-GC--A---...-CT-----A-----------------A----GA   6433
CPZ.TZ.-.TAN1       ....GGA.........-T-ACT...-T--TCCTC...-TA--TACAA-CCTAGG-A-T.....................GG-TTT-GCACT-ATTACAC------G-T------A--------T-----A   5982

H2A.GW.-.ALI        ...................CTT-TTACT-TC-TACTAG-T-GTGCTTGCTTAG-A-AT............----AA............CAA-AT...--G--T--T-T------C--G--A-CA-----A   6801
H2A.DE.-.BEN        ...................-TT-TTGTC-TT-TACTA--A-GTGCTTGCTTAG-A-AT............-----C............CA--AT...--G--T--T-TC-----CA----C-C------A   6811
H2A.SN.-.ST         ...................-TT-TTGCC--C-T-CTAG-T-GTGCTTGCTTA--A-AT............--CGTC............CAA-AT...--G--T--T-TC-----C--G--C-------GA   6253
H2B.GH.86.D205      ...................CCTATTGC-CTCCT-CTT-TAGGTA--AG----T-TG-A............----AA............CAA-AT...--T--T----TC-----CA----C-CA----G-   6778
H2B.CI.-.EHO        ...................CTT-TTACACTCCT-CTT-TA-GTA--TA----TATA--............G-C-AG............AAC-TT...-----T----TC-----TA----C-CA-----A   6776
H2G.CI.-.ABT96      ...................CTTATCGCA-CC-TRCT-TTA-GTACTTA----T-C-AT............----CC............AAA-AT...-----T--T-T------CA----C-CA----G-   6124
H2U.FR.96.12034     ...................CTTATCGCTCT--T-T-TTTA-ATGCATGC-T---A-AC............----C-............CA--AT...-----T----T------CA------CA----G-   6265

MAC.US.-.239        ...................CTTATCGCC-TC-T-CTTTTA-GTG--TA------C-AT............----C-............C-A-AT...----------T------T-----A-CT----G-   6711
Env                 __.__.__.__.__.__.__L__I__A__I__L__L__L__S__V__Y__G__I__Y__.__.__.__.__C__T__.__.__.__.__L__Y__.__V__T__V__F__Y__G__V__P__A__W__R_  gp120

SMM.SL.92.SL92B     ...................CTTATAGAC-TC-T-TTTTTA-GTG-GT-A----CC-G-............---GCA............CA--AT...--A---A---T------TA-T----CA----G-   6138
SMM.US.-.H9         ...................CTTATCGC-CTC-C-CTATYA-GTGCTTCA-----T-AT............---GT-............CAA-AT...--A-----A-TC-----T-----A-CA----G-   6179

STM.US.-.STM        ...................CTTATCGCT-TC-T-CTATTA-GTGCTTGCTT--CC-AT............--C-C-............CA--AT...-----G--A-T------T-----A-CA----G-   6353

SAB.SN.-.SAB1C      ................CTT---CTAA-TG-G--TT-G-G-T-AG-GTGGTTAG-C.................................CA--AT...--T-----G-T------TA-C--A--A-----A   6579

TAN.UG.-.TAN1       ................GT--TATTAGTA-TT-T---ATTA-GCT-AA-A--AC--.....................TTATAT-GG-C-CA--AT...A-T-----G-T------TA-C--A--A-----A   6380

VER.KE.-.AGM155     ................-T-GTATTAG-A-T-...--G-TAGGAA-A...-----A.....................AG----A--C-GCA----...A-A-----G-TC-----A-----A--A-----A   6382
VER.KE.-.9063       ................CTTATA-CTATC-T-...--A-TA-GTTC-...TTAT-A.....................AG-GA-AG-...CAA---...--------G-TC------A-------A------   6384
VER.DE.-.AGM3       ................-T-CTATTAATAG-GATA--AGTAG----TAA-ACA-G-.....................CAA.........CAA---...--------A-T------A-----A--A-----A   5882
VER.KE.-.TYO1       ................G--ATAATAGT--T-...--A-TAGG-A-A...-T-T-A.....................AG--AG......CAA---...A-A-------T------AA----A--A-----A   5871

COL.CM.-.CGU1       ......................TT-CTAGT--TA--T-TAG--T-A..............................AG--AT......AAA---...--A-----A---C-A--A-------CA---G-A   5730

DEN.CD.-.CD1        ..........ATGAGTCA-GTCA--A---CCCTTAAGGT-C-C------ATCC---G--CAATTGGA--AATAT--A-A--------GCA--AC...--------A-TC-----CA------CA----G-   6377

GRV.ET.-.GRI_677    ................CT-ATAATAGCA-T-...--G-TA-GTA-A...--A--A...............G---ACCTGTAT...............--G-----G-T------AA-C--A--A-----A   6303

GSN.CM.99.CN166     ................-TGAT-CTAGCAGTGA-CTTACTGGCTT-AA-G-CTT--C-A--C......CCGG--TTGAAGTGT...G--AAT---...ACG-----G--C-----------G--A----G-   6251
GSN.CM.99.CN71      ................-AGAT-CTAGTAGTGA-CCTA--G...--TA-G-CTT--C-A--C......CCGG--TCGAGGT-TA--GGGAAC---...ACG-----G-TC-----------G--A----GA   6236

DRL.-.-.FAO         ...................ATTATAG-CTT---CATTTTAGGAT-TT-A--A--AAGT--A.........G-A-AA............CAT---...--A--G--G-TC-----AACC--CAAA----GA   6020

RCM.GA.-.GAB1       ...................AAATTAGTA-T-GTATTA-TAG-AG-AA-A-----AA-AC-A...GTACAAG-ATCACAA-A-...CCGCAA-AT...A-A-------TC-----T--C--A--A----GA   6010
RCM.NG.-.NG411      ................TT-ATAA-TATAG--ATTATA-TAGGAT-GT-A--T--AA-T--A...............-TAGG---G---CAA-AT...--G-----A-T------T--C--A--A------   6066

MND-2.-.-.5440      ...................CTTA---AT-T-GTCTTAGGA--AA-AG-AA-TG-AA-AG-A.........G-AGAA............CAA---...--G-----G--C-----CAC---CAAA---C-T   5971
MND-2.CM.98.CM16    ......................ATAATATT-G-AATA-TTG-AGGA--A---T-A...............G-A-AC............CAA---...--G-----A--------CAC----AAA---C-T   6398
MND-2.GA.-.M14      ...................-TAATCACAGC-ATA-TA-TA--AGGTA-A--T--A...............G-A-AA............CAA---...--A-----A--------CAC----AAA---C-C   6327

MNE.US.-.MNE027     ...................CTTATCGCC-TC-T-TTTCTA-GTGC-TA------C-AT............--C-T-............CAA-AT...----------T------T-----A-CT----G-   6179

LST.CD.88.447       ..........CTCTTG-TCATTTTAA-AGT-CAA--G.................................GAG-AAA-A-AGA-G...CA--AT...--A-----G-TC--------G---AAA---G-A   5392
LST.CD.88.485       ..........TTCTTGCTC-TTTTAG-AGC-CAA--G.................................GAGGCAAAG-AG......CA--AT...--A-----A-T---------G---AA----G-A   5389
LST.CD.88.524       ................CT--T-CT-CTCT-C-T---ACTA-CAGCAGGA.....................GAA-AG-AG-A-......CAA-AT...--A-----A-TC-----A-----AAAA---G-A   5392
LST.KE.-.lho7       ................-TTCT-CTT-T-CTTCTT----TA--A......T--..................G-A-AA............CAA-AT...--A-----A-T---------G--AAAT---G-T   6467

SUN.GA.98.L14       .............ATAG-T-TCTCT-T-CTG-TA--T-GT...A-AGCAATA....................................CA--AT...--A-----A-TC------ACT---AA----G-A   6517

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..........ATACTAT-T-TA-CC.TACT-GTA--T-TT--AGGA...........................-AA............CAA-AT...--G-------TC-----A-----A--A------   5837

MON.CM.99.L1        TCAGAGCAACATGAGG-A-CTCAT-GCTTTG-CAAC-CTGTGTT-AA-G..................--GAC-TTG-TG-AT-GGTCTAAC---...AC---C-----C--C--T--T--A--A-----A   6277
MON.NG.-.NG1        GATGAGGATGAAGACC-T-ATA-TT-T--C-ATCCT-TGTT--A-GA-G----CCC--...ACCAGTGGG-C-RA-T-AGG-A-C----CA---...--------A-TC-----A--G--G--C-AT--A   4890

MUS.CM.01.1085      .....................AT--CT----GC-A------C---TT-GCTA-CCC--C-TTTGAGC-GTA---TAAT-TGG-G--G-CAA---...----------T------------G--------A   6206

DEB.CM.99.CM40      CATTATGAGGCTTATACAGCTT...-T-CT-CTTATTTTAGG-T-AA-A-T---AGGT-CACAGGGG-AACAG-AAAAGCA-......CAA-AC...T-G-----A--------A-----A--C---GTA   6060
DEB.CM.99.CM5       GCTTAGCTTATTAATA-T-ATA-CAA-TCTGACCCTGGTAGG-GCAGCACCA-CAAA-..............................CAACAATGG--G-----A--------A--G--C--A---C-C   6029

SYK.KE.-.KE51       GTTAGGTATAGTATTA--T-TA--CATAGT-GCTA-GTTAGAA.............................................CAA-AT...--------A-T------A--T--CAAT---G-A   6010
SYK.KE.-.SYK173     .............ATAGTT--TCTT-TT--C-TAATA-GT...T-AGGATTT---...............GAA-AA......C--...CAA-AT...--A-----A-T-------A----ACAT---G-A   6332
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H1B.FR.83.HXB2      GAAGCAACC.........ACCACTCTATTTTGTGCATCAGATGCTAAAGCATATGATACAGAGGTACATAATGTTTGGGCCACACATGCCTGTGTACCC...ACAGACCCCAACCCACAAGAAGTAGTAT   6480
Env                 _E__A__T__.__.__.__T__T__L__F__C__A__S__D__A__K__A__Y__D__T__E__V__H__N__V__W__A__T__H__A__C__V__P__.__T__D__P__N__P__Q__E__V__V__  gp120

H1A1.UG.85.U455     --T---GTT.........-----C---------------------------------G----A--G--------C-----T------------------...---------------------A---AT-   5925
H1B.US.90.WEAU160   ---------.........--------------------------------------------A------------------------------------...----------------------------   6475
H1C.ET.86.ETH2220   --T--T-G-.........C-T-----------------------------------------A-----------C----GT---TT---------C---...----------G----------T-G-GT-   5889
H1D.CD.84.84ZR085   ---------.........-----G------------------------T-----A-A-------C-------A-C-----T------------------...---------------------A---A-C   6001
H1F1.BE.93.VI850    ---------.........--T--------C--------------------------A-G-----C------C---------------------------...------------------------T-TC   5826
H1G.SE.93.SE6165    --T---GAT.........--------------------C---------T-----AG-G-T--AAGC--------C-----T------------------...---------------------A--A-TA   5883
H1H.CF.90.056       --G----AA.........-----------C-----------------G--------G-----AAAG--------C-----T--------A---------...--------------------GA-G--CA   5820
H1J.SE.93.SE7887    --T----AG.........------T-------C-----T---------------AG---T--AAA---------C-----T--------T---------...-----T--A-G---------GA-GAATC   5799
H1K.CM.96.MP535     --------A.........C----------C--------------------------G-AG--------------C-----T--C---------------...--G----------------------AGA   5679
H101_AE.TH.90.CM240 --T---GAT.........-----C--------------------C--G---C----G-----A--G--C-----C------------------------...---------------------A--CACC   6048
H102_AG.NG.-.IBNG   ACG---GAG.........-----C--------------------------------------A-----------C-----T------------------...--------T------------A--CAT-   6007
H1N.CM.95.YBF30     ------GAG.........--A-----T--C-----T--------------CC--AG--------CT--C--CA-C-----------A--A-----T--T...--T--T-----T-----------GC---   6067
H1O.BE.87.ANT70     --T-----A.........C-AGTA-----C-----T-----------CCT-ACAAGC--T--AAAG------A-------AT----A--------T--T...----------CT---T-T---TATCC--   6528
H1O.CM.91.MVP5180   --G---G-A.........C-AGTA-----C-----T-----------CCT-ACAAGC--T--ACAG------A-------AT----A-----C--T--T...-----T-----T-----T---T-TCC-C   6518

CPZ.CD.-.ANT        A-T--G--A.........C-T--------------CA--A----CTCCATGACAAG---------G--C-----A-----A--TACCAGT-----G--A...-T---T--AG-T--TATT...-----TA   5903
CPZ.CM.-.CAM3       --G---GA-.........--A--A--C--------C-----G--GTC---TCT-A-C-A-----CC------A--------T----A--------T--T...--------T--------------GCAGA   5899
CPZ.GA.88.GAB2      --G--T--T.........--AC-AT-G--C------G--A----A-C---T-TAA-AGAG--ACCT------A-------------A--------G--T...---------TCT---G----G--CA-CC   5885
CPZ.GA.-.CPZGAB     --T--TGA-.........C-GGTA--C--------C-----C-----G---C--AG--------CT------A-------------G--A--------T...-----T----GT--T--G------T-TC   6544
CPZ.US.85.CPZUS     --T-T-GAG.........--A--CT----C-----C--T-----A--G-----CA-GCAG----CC--C--CA-------------G--A-----C--T...--T--------T------------CAT-   6551
CPZ.TZ.-.TAN1       --G--CCAA.........C-A--CT-G--------C--T------G-TATTAC-AG--G---TAA---C--CA-A-----A------AA------G--T...TT---T-----T--TT-T------ACCC   6100

H2A.GW.-.ALI        A-T---T--.........-TTC-C--C---------.....................--CA-AAATAGAG--AC-----GA--CATACAG--CT----A...GACA-TGATG-TTAT--G---...A--G   6895
H2A.DE.-.BEN        A-T---T-T.........-TTC-CT-----------.....................--TA-AAATAGAG-CAC-----GG--CATACAG--CT-G--A...GACA-TGATG-TTAT--G---...A--A   6905
H2A.SN.-.ST         A-T---T--.........-TTC-C--C---------.....................--TA-AAATAGAG--AC-----GA--CATACAG--CT-G--A...GACA-TGATG--TAT--G---...A--G   6347
H2B.GH.86.D205      A-C-----A.........GTTC-C--CA--------.....................--CACAAACAGAG-CACC----GA--TGTACAG---C-C--A...GACA-TGGTG--TACACT--G...A-CA   6872
H2B.CI.-.EHO        A-T---T-A.........-TTC-C--C--------T.....................--CAGAAACAGAG--ACC----GA--TGTACAA--CC-C--A...GATA-TGATG--TATACC---...A-CC   6870
H2G.CI.-.ABT96      A-C--G-G-.........GTAC----C--C------.....................--CA-AAATAGGG-CACA----G---TACACAG--CC-T--T...GATA-TGATG-TTACAGT---...C--G   6218
H2U.FR.96.12034     A-C--G--A.........-TTC-C--C---------.....................--CA-CAATAGAG--ACA----GA--CACACAG--CC-T--T...GATA-TGGTG-TTATTC---G...T--G   6359

MAC.US.-.239        A-T--G--A.........-TTC-C--C---------.....................--CA--AATAGGG--AC-----GA---AC-CAG--CC----A...GATA-TGGTG-TTATTC----...--GG   6805
Env                 _N__A__T__.__.__.__I__P__L__F__C__A__.__.__.__.__.__.__.__T__K__N__R__D__G__W__G__T__T__Q__C__L__P__.__D__N__G__D__Y__S__E__.__V__  gp120

SMM.SL.92.SL92B     A-C--T--G.........-T-C-C--C--C-----G.....................--CC--AATAGAG-CACA----GG--CGT-CAG--CT-G--A...GATA-TGGAG--TATTC----...T-GG   6232
SMM.US.-.H9         A-T--G--A.........GTTC-C--C--C------.....................--CAGAAATAGGG--AC-----GA--CACACAA--CT-G--A...GATA-TGGTG-TTACTC----...T-GG   6273

STM.US.-.STM        A-T--G--G.........-TTC-C--C--C------.....................--CA--AATAGGG--AC-----GA---AC-CAA---C----A...GACA-TGGTG-TTACTC----...T-GG   6447

SAB.SN.-.SAB1C      A-TAGTT-A.........GT-CAAGCC------AAG.....................--CCCCAATACG--CC-A------T-TAC-AAT--CA-C---...GAT--TGAACCAGA-GG-AC-...A--G   6673

TAN.UG.-.TAN1       A-CAGCT-A.........GTGCAAGCT--C---ATG.....................---CCTAATACC--CC-------A---AC-AAT---A----A...GAT--T-ATG-TTATACT---...---C   6474

VER.KE.-.AGM155     A-CAGCT-A.........GT-CAAGCT-----CATG.....................---CCTACTAC--GGT-G-----A--TAC-AAT--CA----A...GAT--T-ATG--TATAC----...---C   6476
VER.KE.-.9063       A-CAGCT-A.........GTACAAGCC--C---ATG.....................--TCCTACTACC-GGC-A-----T---AC-AAT--CA----A...GAT--T-ATG-TTATAC---G...--GC   6478
VER.DE.-.AGM3       A-CAGCT-A.........GTACAGGCT--C--CATG.....................---CCCACCACC-GAC-A-----A--TAC-AA--CGA----A...GAT--T-ATG--TACAC---G...---C   5976
VER.KE.-.TYO1       A-CAGCT-G.........GTGCAGGCT--C--CATG.....................--TCCCACCACA-GCT-A-----T--TAC-AAT--CA----A...GAT--T-ATG--TATAC----...---C   5965

COL.CM.-.CGU1       ------GATGTAAATGATCAGCAGT-C--C--CTTT.....................T-TTCCTCC-CAG-GA--CAACAGGTGTTG-GG---T----ACCTC-GCCTGGA--G---GT----CA-AACA   5839

DEN.CD.-.CD1        A-CAGTG-A.........G-TC-G--G--C--CA--.....................G-GAT--ACAGAGGA--A-----AG--GCAT-A-----T--T...GA-------T-T-A-AGG--G--CTGGA   6474

GRV.ET.-.GRI_677    A-TT----A.........GTTCAGGC------CATG.....................--GCCCAATACC---A-G-----A--CACCAA---CA----A...GAT--T-ATG-TAATAC---G...--GC   6397

GSN.CM.99.CN166     --C-----T.........C-AC-AT-G-----C--C------C-AG-TAT-GC-AG--AT--ACC-GGA--CA-----ATTT-TACA--A---T-G---...T-G------TCA--GGC---G--GCCG-   6369
GSN.CM.99.CN71      --T----AA.........C-AC-AT-G--C-----C--------AG-CAT-AC-AG--AT--ACC-GGA--CA-----AT-T-TACG--A--CT-G---...T--------TCA--GTCT--G--GCC-C   6354

DRL.-.-.FAO         CC----T--.........--ACA---GA-C-----T.....................--G--TAAT---TCAT-C----TG--TACAAGT--CA----A...-GTTTATTGC-TTATG-----AC--A-A   6117

RCM.GA.-.GAB1       A-CAGC--A.........GTGC--A-G-------TG.....................--T--TAATAC-C-ATCA----GA--T-TAAAT---A----A...GAG-GAGGA-TAT-T-C---G...--T-   6104
RCM.NG.-.NG411      A-CAGT--A.........GTTC--A-G--------T.....................--T--TAACGCAC-ATCA----GA--GTTAAAT---A----A...GA--GAGG--TAT---C----...---C   6160

MND-2.-.-.5440      A-G----GG.........--ACAC--G---------.....................-----CAATA--TCAT-C----TG--CACAAG------C---...-GTCTGTTGC--TATG-----CAGCATA   6068
MND-2.CM.98.CM16    A-G---GAG.........--ACAC--G--C------.....................-----AAATG--TCCT-A----TA---AC-AGT-----T---...-GCTTGTTGC--TATG----GCA-CC-A   6495
MND-2.GA.-.M14      CC-----GA.........--GCA---T---------.....................--T--CAACA-CTCCC------TA--CACAAGT--------A...-GCTTATTGC-TTATG-G--GCA-C-CA   6424

MNE.US.-.MNE027     A-T--G--A.........-TTC-C--C--C----T-.....................--CAG-AATAGGG--AC-----GA---AC-CAG--CC----A...GATA-TGATG-TTATTC----...T-GG   6273

LST.CD.88.447       ------GTA.........GTGC-AT--A-------T.....................T---CTAATA---G-T-A----T----ACAT-A--CA----A...GACTTG-AGTCTTATGC-C-G...A-TC   5486
LST.CD.88.485       --T--TGTA.........GTGC-AT--A-------T.....................T---CTAATA---GCT-A----T----ACAT-A--CC----A...GATTTA-AGTCTTATGC-C-G...A-TC   5483
LST.CD.88.524       --T--TGTA.........GTAC--T--A-C-----T.....................T---CTAATA---GCT-G----T---TACAT-T---C-C--A...GATCTG-AATCTTATGCTC-G...A-CC   5486
LST.KE.-.lho7       --TAATGTTTCA......GTGC-CT-GA-------T.....................T---CCAATAC--GCC-C----T---GACAT-T--CT-G--A...GATTTG-AATCTTATGC---G...---C   6564

SUN.GA.98.L14       CC----GTA.........GTGC-AT--A-A-----T.....................T---CTAATA---GCT-G----TG--TAC-T-A--CT-G--A...GATTTA-AA-CTTATGC----...--GC   6611

MND-1.GA.-.MNDGB1   -----T-AA.........--ACA-T-GA-------T.....................-----TAATTCA-G-C-C----TA--CAC-AAT--CA----T...T--TTG--AG-TTATG-T--G...---G   5931

MON.CM.99.L1        CCG-----T.........C-TC----C--------C--T---C-A--TTACGGGTC--A-----C-GGG--CAA----CTGG-GTC-T----CC-C--G...--------T-C---G---TCTC--TAT-   6395
MON.NG.-.NG1        CCT--G--G.........C-TC-AT-G--C-----T-----CC--G-YTATGGCTCA-A-----C-GGG---AA----CTAG--TC-T----CC-C--T...T----T--TGTT----GC-CTC-CCCTC   5008

MUS.CM.01.1085      --T--T---.........C-AC-A--C--C--------------C--CAT-GCAA---G---ACC-GGG-----A---ATA--CACA--A--CC-C---...--G--T--TGCA--C--G-----GCAG-   6324

DEB.CM.99.CM40      --T--C-AA.........GTTGA-T-G--C---A--..................-CC-ACTCATC-G-GTCA-GA-----AGTGACA--A--CC-G--A...CAT-C-TTAGTGAG-G-------CCC-A   6160
DEB.CM.99.CM5       A-T--C--T.........GTTGGCT----C---A--..................-C--ATAGTTC-G-ATCA-GA-----TGTGACA--A--CT-G--A...CAT-CAATGGTTAG-G--C----CCCTA   6129

SYK.KE.-.KE51       --T--TCAA.........GTAC--A-G---------.....................--CCCCCATACGGGA-G------A---A-GAA---------A...T-TTCT......GA---GAT--A---CA   6101
SYK.KE.-.SYK173     --T---TAT.........G-AC----C------A-C.....................--CTCCCATA-AGGA-GA-----T--TA-GAAT-----G--G...T---CA......GAT---AT--A----A   6423
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H1B.FR.83.HXB2      TGGTAAATGTGACAGAAAATTTTAACATGTGG..................AAAAATGACATGGTAGAACAGATGCATGAGGATATAATCAGT............TTATGGGATCAAAGCCTAAAGCCATG   6580
Env                 L__V__N__V__T__E__N__F__N__M__W__.__.__.__.__.__.__K__N__D__M__V__E__Q__M__H__E__D__I__I__S__.__.__.__.__L__W__D__Q__S__L__K__P__C  gp120

H1A1.UG.85.U455     ----C------------G-A------------..................------A----------T-----------A------------............C-------C-----------------   6025
H1B.US.90.WEAU160   ---A----------------------------..................------A----------------------A--------T---............--------------------A-----   6575
H1C.ET.86.ETH2220   ---A----------------------------..................--------------G--G---------C--------------............------------G-------------   5989
H1D.CD.84.84ZR085   --AA------C---------------------..................-----CA-------G--C--------------------T---............--------------T-----A-----   6101
H1F1.BE.93.VI850    --AA------A------------G-T------..................------A-------------A------ACA------------............--------------------------   5926
H1G.SE.93.SE6165    ---A------A------T--------------..................------A-------G-----A---------------------............---------G----------------   5983
H1H.CF.90.056       ---AG-----A-----G-GC-----T------..................G-----A-------G--G---------ACA--C---------............---------------T-G--A-----   5920
H1J.SE.93.SE7887    --CC------A--------C------------..................-----------------C--------G--A------------............G--------G-----T----------   5899
H1K.CM.96.MP535     ---A------A--------C------------..................------A----------G---------ACA------------............---------G----------A--T--   5779
H101_AE.TH.90.CM240 ---A------A---------------------..................------A----------G--------G------G--------............--------------T-----------   6148
H102_AG.NG.-.IBNG   ---A------A--------G------------..................------A----------------------A--------T---............C-------C-----------------   6107
H1N.CM.95.YBF30     -ACCC-----A--T-----A-----T------..................G-----A-A----C---C--A-----A--------T------............C-G-----A--G---T-------C--   6167
H1O.BE.87.ANT70     --CAC-----------TG-C-----T--A---..................------T-------------A-----G--A--C--T--T---............--------C--G--T--T--A--T--   6628
H1O.CM.91.MVP5180   -A-GC-----------T--C---G-T--A---..................------T-------G--C--A--------A--C--C--T---............--G-----A--G--TT-------T--   6618

CPZ.CD.-.ANT        G-C-C---...--CTC-.........G-C---TTT......AATGCTTAT------T-T---------AGT---ACA--A-----GN-ACAA............----TCC-A-------AT--------   6003
CPZ.CM.-.CAM3       -CCC------A--T-----C-----T------..................--C---AC-----C------A---A--ACT--C--T--T---............C-G-----------TT-G--A-----   5999
CPZ.GA.88.GAB2      -AA-T------------G-A-----TG-A---..................G-C----CT--------G--A-----G--------T-CT--C............C-------C--G-----T-GA--T--   5985
CPZ.GA.-.CPZGAB     -TCC------A-T----TCA------------..................------A-T-----G--C--A--------A--C--T------............C-C--------G--T--C-----T--   6644
CPZ.US.85.CPZUS     --CC---------T-----G---G--------..................G-----A-T----C------A-----G--A-----T--T--C............C-------C--G---T----A--T--   6651
CPZ.TZ.-.TAN1       -A-CC------T--AT--GG-----T---GAA..................G-----T-------GC--G-----A-A--A------T-ATCA............C-T-TTC-A--G--TT-T-----T--   6200

H2A.GW.-.ALI        CTT-G-----------GGC---CG-TGCA---GAT..................---ACAG-AAC------AGCAGTA--A---G-CTGG--A............C---TT--GAC-TCAA----A-----   6995
H2A.DE.-.BEN        -TT-------------GGC----G-TGCA---AAT..................---ACAG--AC------AGCAGTA--A---G-CTGGCA-............C---TT--GAC-TCAA----A-----   7005
H2A.SN.-.ST         CTT-------------GGCC--CG--GCA---AAT..................---ACAG-AAC------AGCAGTA--A---G-CTGG---............C---TT--GAC-TCAA----A-----   6447
H2B.GH.86.D205      G-C----CA-A-----GGC----G-TGCA---GAT..................---ACAG--AC-C-----GCAGTA--T---G-GTGG--A............C-C-TT--AACCTC-A----A-----   6972
H2B.CI.-.EHO        AAT-----A-A-----GGC----G-TGCA---GAT..................---ACAG--AC---T---GCAACAA-----G-GTGG---............C-C-TT--GACCTCAA----A-----   6970
H2G.CI.-.ABT96      CAT-G-----A------GC----G-TGCC---GAT..................--CACAG-AAC-------GCAGTA--A---G-TTGG-A-............C-G-TT--GAC-TCTAC---A--T--   6318
H2U.FR.96.12034     CAT-------C-----GGCC---G-TGCC---AAT..................--CACAG-AAC---G--AGCAGTG--A---G-CTGG---............C-T-TT--GAC-TCTA----A-----   6459

MAC.US.-.239        CCC-T-----T-------GC---G-TGCC---AAT..................---ACAG-CAC-------GCAATA------G--TGGCAA............C-C-TT--GACCTCAA-------T--   6905
Env                 A__L__N__V__T__E__S__F__D__A__W__N__.__.__.__.__.__.__N__T__V__G__E__Q__A__I__E__D__V__W__Q__.__.__.__.__L__F__E__T__S__I__K__P__C  gp120

SMM.SL.92.SL92B     CCC-T-----T-----GGCC--CG-TGCT---GAT..................---ACAG-AACT-----AGCAATA--A---G-TTGG-A-............C-C-TT--AAC-TCTA-T--A--T--   6332
SMM.US.-.H9         CAA-T-----C-----GGC----G-TGCT---GAT..................---ACAG-CAC------AGCAATA------G--TGG-AC............C-C-TT--AAC-TC-A-T-----C--   6373

STM.US.-.STM        CAA-------C-----GGC----G-TGCC---GAC..................---ACAG-CAC------AGCAATA------G-CTGG-AC............C-T-TT--AAC-TC-A-T--A--T--   6547

SAB.SN.-.SAB1C      CA-A-GTACCC-T-CCT---A-C-CAGAAAAATTTGATGCTTGGAAAAATCGG--CCCTC-A----GC--AGCAG-GAGTA-C---CA-CT-............--G-TT--AAGT-CTT----------   6791

TAN.UG.-.TAN1       A-T-------CT-T--G--A---G-AGCA---AAGGACAGG............---CCAT-A--G-C----GC-G-GAGTA-C---CATTTG............C-C-TT--AAGC-CT--G--------   6580

VER.KE.-.AGM155     CAC-G---A-A-----GCCA---G-AGCA---GCAGACAGA............---CC-T-A----C---AGCAGGAAGTA-C--TCA-CTG............C-G-TT--A--G-CAT-------C--   6582
VER.KE.-.9063       CAT----CA-T--T--GCCC---G-AGCC---GCAGATAGG............---CCAT-A--G-C----GCAGGAAGTA----TCATTTG............--G-TT--A----CAT-G--A-----   6584
VER.DE.-.AGM3       CAT----CA-C--T---CCA---G-AGCA---GCTGACAGA............--CCC-T-A----C---AGCAGGAAGTA-----CA-CTG............C---TT--G--G-CT--G--------   6082
VER.KE.-.TYO1       CTC-----A-C--T---CCA---G-GGCA---GGTGATAGA............--CCCAT-AA---C---AGCAGCCAGTA-C--CCATTTA............C-C-TT--G----CTA-G--A--T--   6071

COL.CM.-.CGU1       --CC------A------GC----G-TC-T-TT..................--G---AG-T-CAGT-GGG--G-A............TGG-TAATAACACAGACTACC-TA--A-----G----GA-----   5939

DEN.CD.-.CD1        ---A-----CC-----TT-C---G----C-AT..................C-C---CCA--A-----C---G-AGTGC--A----G-AAGA-............C-G-ATA-A--G-C-T-C--A--T--   6574

GRV.ET.-.GRI_677    CTC----CA-T------GC---CG-GGCT---...GATAAT...............CCGC-----A----AGCAG-GAGTA-----CATCTA............C-C-TT--A----CGA-G-G---T--   6497

GSN.CM.99.CN166     -A...--CA-A-----G--A--C-----C-AT..................------T----------TG--G---GA--T--C--GG-ATCA............C---TTA----GGC---G--A-----   6466
GSN.CM.99.CN71      -A...--CA-A-----GG-A-----T--C-AT..................------T-T--------TG--G--AGA--T--C--GG-ATC-............C---TTA----GGC-----GA-----   6451

DRL.-.-.FAO         -TAAC---A-AGAG----------CTG-CCCTATG........................-CA-A-A-TG--G--ATAA-AC-GGC-TGGG--GCGCTGTCATCCA-GATA---GC-GTG--T--A-----   6223

RCM.GA.-.GAB1       CAA--------T-----CGA---G-TGCT---..................--T---AG-T-ATAT-----AGCAA-A--TA--G-GTGG-A-............C-T-AT---TCC-CT-----A-----   6204
RCM.NG.-.NG411      CA---------T----G--A---G-TGCT---..................G-----AG-T--TAT-----AGCAA-GTCTA--G-GTGGCA-............C-T-AT---TCC-CTT-G--A-----   6260

MND-2.-.-.5440      -CCCC---A-A-----G-------CAGGCCCTATA........................GAA-AGA-TG-A--AGTGACAC-AGCTTGGG-AGCAATTTCTTCCA-GATA---GC-GTAT----A-----   6174
MND-2.CM.98.CM16    -TCCG--CA-A---TGG-----C-CAGGTCCCATG........................GAA-A-A-TG--G-AGTAAT-C-AGC-TGGG-AGCTATCTCCTCCA-GATA--CGC-GTAT----A--T--   6601
MND-2.GA.-.M14      -CCCC---A-A-------------CAG-CCCTATA........................CAA-AGA-TG-AG--GTAAG-C-AGC-TGGG-AGCTATTTCCTCTA-GATA---GC-GTT-----A--G--   6530

MNE.US.-.MNE027     CCC-T---A-T-------GC---G-TGCT---GAG..................---ACAG-CAC-------GCAATA------G--TGGCA-............C-C-TT--GACCTCAA-------T--   6373

LST.CD.88.447       CTA-TC-CAAC-T-AGTTTAAA-TT--CTAAAGAG.....................ATA-AA-ATA-T--A--TATAC--C-AGC-TGG---GCTATGACCAGTA-GGT----ACT-T-A-G-----T--   5595
LST.CD.88.485       CTA-TC-CAAC-T-AGTTTAAA-TT--CTCAAGAG.....................ATA-AA-ATA-T--A--CATAC--C-AGC-TGG---GCTATGACCAGTA-GGT----ACT-T-A-G-----T--   5592
LST.CD.88.524       CTA-TC--AAT-TTACTCTAAA-TTT-CTCAAGAA.....................ATT-A--ACA-T--A--AATAC--C-GGC-TGGG-AGCTATGACGAGCA-GGT----GCT-TTA-G--------   5595
LST.KE.-.lho7       CTA-CT--AAT-TTTC-G-AAACTTT-CAATACCA.....................-TA-AA-ACA-T---G-TATAC--C-AGCCTGGTC-GCTATGAATGCTA-GGTA--CAGT-TTA-G--A-----   6673

SUN.GA.98.L14       CCA---CA-G-TT----G-GAA-TTT-CAGA-GGA.....................ATA-GCAATA-T--A--AGTGC--C-AGC-TGGCAAGCTATGACCTCTA-GGTA---GCC-TTA-G-----T--   6720

MND-1.GA.-.MNDGB1   AAA-TCC--AT-T-A-GG-AAA-TTT-CAG-ACTT.....................ATA-G--A-A-T-----AGT-T-TC-AGC-TGGCA-GCTATGGGAAGTA-G-TA---ACC-TA--T--------   6040

MON.CM.99.L1        --...--CA-C--T--GG-G--C--TGCT-AT.....................C-AA--TACA-G-TGG-AGAAATG-TA--GGAT--G-AGTCT.........C-G-TCTCG--GGCTT-------T--   6492
MON.NG.-.NG1        -C...---A-A-------GC-----TGCA-AT.....................--CA--TACA-G-TGG-AGA-ATG-T---AGAC--A-AATCA.........C-C-TCTCA--GGC-T----------   5105

MUS.CM.01.1085      --...---A-CT-T-GGG-AAAGTTTGACATCTAT..................--GA-TTATA-G-T-G-CCA-ATGACT---GATG-G--GTCT.........A-C-TTA----GGC-T----A-----   6424

DEB.CM.99.CM40      --CC---------CC----C-----TGCT-TTGAT............AACCCC.........A----GG--CA--TATG-C-GGAT--G-C-AGTTTG.........-ACA-A--GTCAT-C--A-----   6260
DEB.CM.99.CM5       --CCT------T-CC-GT-----G--TCT-TTTCA............AATGTT.........A-G-----ACAATTATG---CGAC--G-C-AGCTTA.........-ACAGA---TCTT-T--A--C--   6229

SYK.KE.-.KE51       GA--T---A-T-GT-GGG-A-A-TT--CTGC-TGG............AATTCTTCCC-TGGCA--AG---ACA--T-TT-C-GGAC--GTC-GATCTT.........-TCCTG--GGCTGAT-G---T--   6210
SYK.KE.-.SYK173     G---C--CA-T----G-G-A-ACTTTCCAGCATGG............AAT-GC-G-C-----A--AGG---CAAATATTA--GGAC--GTCAGCTTTA.........-TCTTG---GC-AAT-GA--C--   6532



P
L

V
 C

om
plete G

enom
es

479

PLV 
complete genomes

                                                       |-                       V1 loop
H1B.FR.83.HXB2      TGTAAAATTAACCCCACTCTGTGTTAGTTTAAAGTGCACT...............GATTTGAAGAATGATACTAATACCAATAGTAGTAGCGGGAGA.................................   6662
Env                 __V__K__L__T__P__L__C__V__S__L__K__C__T__.__.__.__.__.__D__L__K__N__D__T__N__T__N__S__S__S__G__R__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__._  gp120

H1A1.UG.85.U455     ------G--------T-----C----CG---G-T---CA-AACATCACCATTAACA-CACC--T--CA-C--C---......................................................   6101
H1B.US.90.WEAU160   --------------------------C------T------AATGTGAATGTGACTA-------------G--------------------T--AG-G.................................   6672
H1C.ET.86.ETH2220   ------G--G----------------C------C--T-A-GCTATCAAAAACAATAC-AA-GTT-CAA---A--G-......................................................   6065
H1D.CD.84.84ZR085   -----------------G------C-C------T------GATGCATCGAGAAACAGCACTG-T---A-C-GC-CA......................................................   6177
H1F1.BE.93.VI850    ------G-----------------G-C------C--T---AATGCCACCAATAACAG-CA-G-A--GCCAGGGGCA......................................................   6002
H1G.SE.93.SE6165    ------GC-------T----------CC-----C--T---GATGTAACCAACAAA-GCAAC--A-GAA---A--GC--TG---A---C-CT-AA-CCAACAATAGCACTGTGGATAACCCA.........   6104
H1H.CF.90.056       --------------------------C-C----C--T---AATGTCAGAAACAATACC-CT--C-GCAC--GC-G-......................................................   5996
H1J.SE.93.SE7887    ------GA-------T--A-----C-C------T--T-G-AACATCACTAGTAACAG-AAT-CA-C-AG--AC-G--GT...................................................   5978
H1K.CM.96.MP535     ----G-G--------T--------C-C------T--T---GATTACAAAGGAACCA--AGC-CC---A--G-A-C--G--C-................................................   5861
H101_AE.TH.90.CM240 ------G-----T--T-----C----C------T--T--CAATGCTAATTTGACCA--GGC-GT-GCA-A--C---GT-TC--AC.............................................   6233
H102_AG.NG.-.IBNG   ------G--------T-----C----C----G-T--TCA-AATTTCAACAACAGCT-CAGC--C-G-AGC-ACCTA--T-G-................................................   6189
H1N.CM.95.YBF30     ---T------------T-A-----A-C-A-GCTT--T-ACGATAGCTATGGGGAG--AAG---C---ACA-A-.........................................................   6240
H1O.BE.87.ANT70     ---TC--A-G--TTTC--G-----ACAAA-GG----T--AAACATAGCTGGAACAACAAATG-A..................................................................   6692
H1O.CM.91.MVP5180   --AG---A-G--TTTCT-A-----ACAAA-G--C--TGTAGATCTGCAAACAAATA-AACAGGC..................................................................   6682

CPZ.CD.-.ANT        -------C----A--TA-G---A-A-AAA-G--T--T--AGGATACAATGGAACACC-ACA-CACCA.........-GT-CA-CA-CA--TACA....................................   6088
CPZ.CM.-.CAM3       ---T--GC-G--G---A-A-----C-CCA-GG-A--T-GAAAGGTTACTTTCAATAGCACTTCT---AGG-A---A--TTC--C--TG-CTACT....................................   6093
CPZ.GA.88.GAB2      ---------G-A---TT-A-----GCAA----C---T---TCTATAAATGCTACT-GAAACG-A-C-A--G---C-GGA...................................................   6064
CPZ.GA.-.CPZGAB     ------G--G-----TT-A-----A-CC--GC------G-AAGGCTAACTTTAGC.....................CAGGCA-AA-ACCTAACA....................................   6717
CPZ.US.85.CPZUS     -A----G---------T-G-------C-A-G-CT--TCT-AACCCC.......................................GA---TAAT....................................   6706
CPZ.TZ.-.TAN1       ------------A---T-T--CA-A-AGA-G-CA--T...ACAATGACTAATACCACAAAT--A-CC...............................................................   6264

H2A.GW.-.ALI        ---C--G-----A--TT-A---A-AGCAA-G-----T-GCAAC...ATAAGCACA--GAGC-CA-CCACAT-CCCG-G-CCAG-G--C-CACTC....................................   7086
H2A.DE.-.BEN        ---C--GC----A--T--A-----GGCAA-G--T--T-GCAGG...GTTCAAGGGA--ACC-C--CCCCG-A-CCC-GG-CCTCG---TC-ACA-CCTCGAGACCACCCACATCC...............   7117
H2A.SN.-.ST         C--C---C----A--CT-A-----AGCAA-GCGT--T-ACAGC...ACAACTGCAA-AAAC-CA-CCTCC--ACCA...-CA-CC-CC-CAACAGC-.................................   6538
H2B.GH.86.D205      ---C---C----------G-----GGCAA-G--C--T-G-AAAACCGAAACAAACCCAGG---TGCCAG--G--C-----CC-C--AGCCTACT-CCACCTCT...........................   7075
H2B.CI.-.EHO        ---T--------------G-----G-CAA-G-----T-A-AAGACGTGGAGCTCA-C-AGC--AG-GACC----CGT--TCCGCGTCCCT-A-ATCTTCTACTCAG........................   7076
H2G.CI.-.ABT96      ---T--------A--T--G--CA--GCCA-G-GA----A-AAAACTGAGACAAACA-A-G-GGTCTAACAGGG-CC----C-GTA-CCCCT-CA-C-GTTCCCACAACTAAAATGGTGACAGCT......   6442
H2U.FR.96.12034     ------G--G--A--C--T---A-AGCAA-G-GA--T-G-AAAACTGAAACAAATAGA-G-GGATTAACAGGA-CAG-AGCA-CA-CA-CTA-CCC-GCAATGCAAGAATCAAGT...............   6574

MAC.US.-.239        ----------T-----T-A--CA---C-A-G-GA----A-AAAAGTGAGACAGATAGA-G-GGATTGACA-AATCA......-TA-CA-CAACAGC-TCAACAACATCAACGACAGCA............   7017
Env                 __V__K__L__S__P__L__C__I__T__M__R__C__N__K__S__E__T__D__R__W__G__L__T__K__S__.__.__I__T__T__T__A__S__T__T__S__T__T__A__.__.__.__._  gp120

SMM.SL.92.SL92B     ------G-----T---T-A---A--GC-A-G--A--T-A-AAAAATGAGACAGACAGA-G-GG-TTGACA-GAGCAG-T-C--C--C----TCACC-ACTACTACTAGCCCCTTAACTGCTGCTAGCCCA   6462
SMM.US.-.H9         -------C-C--------A---A-A-CAA-G-G---T-A-AAAAGTGAGMCAGMCAGA-G-GGTTTAACAGGAGSAC-AGCACCA-CA-CAACACA-ACATCAACAACACCACCATCACCAATAATAGCA   6503

STM.US.-.STM        ---------G--T-----A---A--GCAA-G-G---T-A-AAGAATGAAACAGACA-A-G-GGATTGACAGGG--A--AGTA-CA-CAGTGACACC-ACAGCAGCAGCAGCAGCAACA............   6665

SAB.SN.-.SAB1C      ---T--GC-CT-A---A-G--CA-A-AAA-G--C---TA-CGCTTAGAAGGAGGA-CAGCA-CA-CAACAT-ACCAT-A-CATCA-CAGCAC-CCCCGAGGTAGTGAGT.....................   6900

TAN.UG.-.TAN1       C------C-G--A--TA-G--CA-A-AGA-G--T--T---AAATTAACAAGTACC-CCCCT-CATCAAG---CCC---ATCA--C--C-CTAC-.................................GAT   6677

VER.KE.-.AGM155     ------GC--T-A--T--A---A-C-AAA-G--T--TGTAGAGTTAAAAGGCTCC-CAACCTCT-CCCCAG-A-CCT-T-C--CGGCAG-AACC-A-..............................CTA   6682
VER.KE.-.9063       C---------T-T--T--A---A-A-AAA-G-GC--TGTAGAGTTGAACTCAAGTAGAAGA--CCCAAC-C-A-C-T-AGC-TCA-CA-CAAAAGCT...CCAAAAACAGGT...............GAT   6696
VER.DE.-.AGM3       ----------T-A--TT-G--CA---AAA-GTCC--TGTAGAATTGAACTCCTCT--GCCT-CC-CCAC-C----A-GT-CC-CGGCCTCAACA-CCAATATCACAGCCTCAACAACCACT......TTG   6206
VER.KE.-.TYO1       ---G--G---T-A-----A--CA-C-AGA-G--T--TGTAGAGTTAAATTCCACAAGAGAA-G-GCGACA--ACC---A-CG-CGCCG-AATCT-CCGGC...........................CTA   6174

COL.CM.-.CGU1       --CT--G--G--AG--TA-----C-CCAA-G-TT-----CAAAGTAAAT.......................................--GACTGA-AATGGCACTAGTACAGTAGCCCCAACAACA...   6027

DEN.CD.-.CD1        ---C--------A--TG-A-----C--AA-G--T--T--AAGAAAAGAGGATAACAGCACA--CGCC-TC--CGTGT--TC-................................................   6656

GRV.ET.-.GRI_677    ---T--GC-CT----CA-A---A---AAA-GTCC--TGTAGAGCTGAATGGTACA-CCAC--CA--G-CC--C-C---TGCA-C--CA-CAAT--CT..............................ACC   6597

GSN.CM.99.CN166     ---C-----G--T---A-G-----GG-GA-GT-T--T-ACCTCACAAACACATCCACA...-GCG-ACCA--A-CA--T......CCA--G.......................................   6548
GSN.CM.99.CN71      ---C---C-G--T--GA-G-----AC-AA-G--A--T-AGCTCCCAAATACGAGCACAACA-CA-CACCGT-C-CA--A-CAGCC-CA-CA.......................................   6542

DRL.-.-.FAO         ---T---A-C-AT--TTAT-----G-AAA-GG-A--T-G-GATCTC............AAA-TAGTAA--G-AGCC.................................AGCACAACACCAACACCA...   6305

RCM.GA.-.GAB1       ---C-G-----G----T-A---A---CCA-G--T--TT-AGCAATAAATGGTAGCTGGGATGGA.........................................................ATCCCT...   6274
RCM.NG.-.NG411      -----GG-----A---A-G---A-A-CAA-GT-T--T---GCATTGAATGGTAGTTGGGATGGT-C--CC--CC-AT-ACC-................................................   6342

MND-2.-.-.5440      -----GG-----A--TTAT-----G-AGA-G--A--T--AGAAGGTCAAAATGAAACAGA-C-AGCAACAG----G.................................ACCACAACACCTGTACCC...   6268
MND-2.CM.98.CM16    ---G---C-G------TA------C-AGA-GC----T--AAAAGGAAAAGACCTT-C-ACCCCT-TACCC----CA......................................................   6677
MND-2.GA.-.M14      ---------G--A---TA------C-AGA-GC-A--T--AAAGGGAGAAAACAGTAG-ACC-GC.............................................ACTACCACTCCCATGCCC...   6612

MNE.US.-.MNE027     ----------------T-A--CA---C-A-G--A----ACAAAAGTGAAACAGATA-A-G-GGATTGACA-AATCAT-A-CA-CA-CAGCA-CACC-ACAACAAAAACAACAACAACA............   6491

LST.CD.88.447       -------G---AT---TA------G--GA-G--A--TGAAGGGGAAGGAATAGGAACAACA--AGCAACA-AA-CA-AA-CG.................................TCAACAACACCCATG   5692
LST.CD.88.485       ------GA---AT---TA------G--AA-G--A--T--AGGGGGAGGAATAGGACCAAAA-CA-CACCAT-ACCA-TAGGA-AA..............................ACAACAACACCCATG   5692
LST.CD.88.524       -AC----A---AT--TTAT------C-CA-G--A--T--AGGGGAAGGACTAGGTA-GAA--GA-CAACA--A-CA--A-CACCA..............................ACAACAACACCCATG   5695
LST.KE.-.lho7       -------A-C-AT---TAT-----G--AA-GC----TGGGGAAGTTACAAAAACACCAACA-CA-CACCA-AA..........................................ACTACTACACAGATG   6761

SUN.GA.98.L14       ------GA-C-AT--CTAT-----C-AAA-G-----TC-ACCGAAACCGACAACTCCC-CCTCC--CTCA--AGTC-AA-G---CT--GATTATT-GACGACCACCACGGCTAAGACTACAACTCAGACT   6850

MND-1.GA.-.MNDGB1   ------GA-T-A----TAT-------AGA-GC-A--TCAGGAAACAGAAAATGTATCAGCA-CA-CA-C--AGCC--TA.......................................ACTACACCT...   6128

MON.CM.99.L1        ---G--------A--CA-G--------GA-GCTC--TGT-GAAGTTAACACCGTTTCGAATGCC-G-ACC---CC-G--CC-................................................   6574
MON.NG.-.NG1        ------G--------TA-G-----A--GA-GCG---TCAAARGATCAATGAAAGCACAACAGT--CRCCA----CC----CY................................................   5187

MUS.CM.01.1085      ---C-----------TA-G-----A-AAA-G--A--TG-GAAAGTAACGAATTACACCAGATCT-CG-GAGGG---......................................................   6500

DEB.CM.99.CM40      ------GC----A---TAT--------CA-GC------TAAAAACATCAACAAATCCAACACCA-CAA-C--ATCA--A-CA-CA-CA-CAATAGC-ACAACAACAAAAACAACTACAGATTGGTCAGGG   6390
DEB.CM.99.CM5       ------G---------TAT-----GC-GA-G--C--T-G-AGTACAACAACAACAACAACAGCAGCAACA--A-CA-TA--A-CA-CA-CT-ACT-GTCAGGAGAGAATAAGACAGTGACACAG......   6353

SYK.KE.-.KE51       ----------T-T--TA-G---A-C--AACGTTA--TGTAGAGGACAAGGACAGTAG-AGTGGT---CT---C-CA--A-TC---CCA-CAACA-C-ACAAACAAAGCAGCAACACCACCTGCATGGTGG   6340
SYK.KE.-.SYK173     ---G--GC--G-A--CA-G---A----GA-GTT---T--ATTGGACAACAGCCCT-C-ACA-GT..................-CCCC--CTACA--TCCCCCTACTACACCTCCAAATGAAACGTGGTGG   6644
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H1B.FR.83.HXB2      .................................ATGATAATGGAGAAAGGAGAG..............................ATAAAAAAC...TGCTCT.........TTCAATATCAGCACAAGCA   6717
Env                 _.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__M__I__M__E__K__G__E__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__I__K__N__.__C__S__.__.__.__F__N__I__S__T__S__  gp120

H1A1.UG.85.U455     .........................................................ATCACA...GATGGAGTGAGGGAAGAA--G-----T...------.........--------G-C----GAAC   6159
H1B.US.90.WEAU160   ............................................................GAA...AAGATGGAGGAGGGAGAA--G------...------.........------G---C----CT--   6727
H1C.ET.86.ETH2220   ............................................................ATC...AATAGTGCCAATGATGAA--G-----T...--T---.........--------A-C----GAAC   6120
H1D.CD.84.84ZR085   ............................................................CTGCCAACGGTGAAGCCAGGAGAA--G------...------.........--------A-C----GTAG   6235
H1F1.BE.93.VI850    ....................................................................................--GC-----...--T---.........--------G-C----GAAG   6036
H1G.SE.93.SE6165    ..............................................................................GGAGAA---------...------.........------G-A-C----GAA-   6144
H1H.CF.90.056       ..................................................................ATGGAGGCAGGAGGGGAAC---C---T...------.........------G-A-CT---GTAC   6048
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................GTAAGTAGTCCTGATATC--G-C----...------.........--------A-CT---GAA-   6030
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................GTGGTAAGCCCAGCAGAA--------T...------.........--------A-C----GAA-   5913
H101_AE.TH.90.CM240 ............................................................ATAATAGGAAATATAACAGATGAAG---G----...--TA--.........--T-----G-C----GAAC   6291
H102_AG.NG.-.IBNG   .....................................................................GACATGAATGGGGAA---------...------.........--------A-C----GAAG   6238
H1N.CM.95.YBF30     ................................................ATGACAACAAGAGAACCAGACATAGGATACAAACAA--G-----T...-----A.........------GCA-C---TGAGC   6310
H1O.BE.87.ANT70     ..............................................................................AACCTT--G--G--G...--TGAG.........--T---G-A-C---TGTT-   6732
H1O.CM.91.MVP5180   ............................................................CTATTAAATGAGACAATAAATGAG--G-G---T...--TAG-.........--T---G-A-CT---GT-C   6740

CPZ.CD.-.ANT        ....................................G---CACCA--GAC-ACAACACCAATAGTAGATGGCATGAAG......C--C--G-A...--TAAC.........--T---CAG------G-AT   6164
CPZ.CM.-.CAM3       .............................................--CA-TCCTAAT.........GAAAAAAYAGACAGCACAG----G--T...--TA-C.........--T-----G-CT--TGAGG   6157
CPZ.GA.88.GAB2      .............................................--C---ATTGAAAAG......GATGGGTTGGCACAAGAC--G-G---T...--TA--.........-------CA-C----GAAT   6131
CPZ.GA.-.CPZGAB     ....................................-ACCA-ACATCTTCTCC-CCTCTCGAA.....................--G------...--T--A.........--T---G-G-CA---GAAT   6778
CPZ.US.85.CPZUS     .................................-GT-GTGCT-TA--TACTACTGAT...ATA.....................--G-G----...--T---.........--T-----A-CT--TGAAT   6767
CPZ.TZ.-.TAN1       .....................CTGAATTCGGCA-CA-C--CCTTA-C-CC-ACAGTAAATTTGAGTTCTATACCTAACTATGAGG-GT-T--T...--T--A.........--T---CAG-CA--TGAGT   6361

H2A.GW.-.ALI        .............................................---CCC...CTGATAAATGAGAGCGATCCATGCATAAAGGC-G-C---...---C-C......AGGGGACTAGGGGATGA-GAG-   7159
H2A.DE.-.BEN        .............................................GC--CCTCCATAATAAATGAAACTTCTAACTGCATAGAA-AC--C-CA...---G-A.........GGATTAGGGTATGAGGAG-   7190
H2A.SN.-.ST         .............................................--CAC-ACAATAGGA...GAGAATTCTTCATGCATACGC-C-G-C---...---A-A.........GGGTTGGGAGAAGA-GAG-   6608
H2B.GH.86.D205      ..........................................CGTGGGCTGA-AACGATTAACGAAACAGACCCATGCATAAAA-ATG-C-G-...---A-A.........GGACTAGGAGAAGAGGAA-   7151
H2B.CI.-.EHO        ...................................................ACCCTACTCAACGAAGATAGCAAATGTATTCAA-ATG-C-G-...--TG-A.........GGG-TAGGACTAGA-GAA-   7143
H2G.CI.-.ABT96      ...................................................--ACTAGTGAATAGCACTAGCCAGTGCTTAATGTACG-T--T...--TA-A.........GGT-TACAGTCAGA-TC--   6509
H2U.FR.96.12034     ...................................................A-AGTAATAAATGAAACAGAGCCTTGTATACGA-AT--T-G-...-----A.........GGATTAGAACAAGA-CCAT   6641

MAC.US.-.239        .......................................TCA-CA----T---CATGGTCAATGAGACTAGTTCTTGTATAGCCCAGG-T--T...---A-A.........GG-TTGGAACAAGAGCAA-   7096
Env                 _.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__S__G__K__V__D__M__V__N__E__T__S__S__C__I__A__Q__D__N__.__C__T__.__.__.__G__L__E__Q__E__Q__  gp120

SMM.SL.92.SL92B     TCAGGAGAG....................................G--......ATCGTTAACGACACTATGTCTTGTACAAAG-AC--C--T...------.........GG--TAGAGCAGGA-CCA-   6538
SMM.US.-.H9         .............................................--G......GTTGTAAATGACAGTGATCCTTGTATAAGA-GT--T--T...--TA-A.........GG-TTGGAACAGGAGCC--   6570

STM.US.-.STM        .............................................--GCC----TTAGTAAATGAAACAAGCTCCTGTGTAAGT-AC--C---...---A-A.........GG-TTGGAAGAAGA-TCAC   6738

SAB.SN.-.SAB1C      ....................................G-GGGCTTT--T-ACTCAGTGATAGAACAAGAGATGGAAAAAGAACAGGCC-TG---...--T--C.........--TGC---GGCAGG-TAT-   6982

TAN.UG.-.TAN1       CCCTGTCCAAATACCGACGAAAGTAGCTGTAACGCC-CC...............TTAGTTACAAATAGCATGGATTATGAGAAT-GTTCT-TA...-----C.........--TGC---GGCAGG-TAT-   6780

VER.KE.-.AGM155     CCCTGTGTTAGAAATAAAACAGACTCC...AACC-ACAGTCATGC--C-ACACCATCATAGAAAAGGAGATGAATGACGAGGCAGCGTC----...---A-C.........--TGC---GGCTGGGTA--   6797
VER.KE.-.9063       CCCTGCATTAAATCTACCAATAATAATGTTAATT-ACAGCCCTGT--T-CCTCCCTTATAGAAGAGGAACTGGAGGAAGAAGCAGCTTC---T...--TA-A.........--TGC---GGCAGGGTA--   6814
VER.DE.-.AGM3       CCGTGTGTCCAGAACAAGACAAGTACTGTG...T-AGA-TCATGT--T-A-ACAATCATAGAAAAGGAATTAAATGAAGAGCCTGCTTCT--T...--TA-A.........--TGCA--GGCAGGGTATG   6321
VER.KE.-.TYO1       CCCTGTGTAGGCCCGACGTCAGGTGAA...AATC-ACAGTCCTGT--T-C-AGCATTATAGAAAGGGAGATGGAGGATGAGCCCGCCTCT--T...--TA-A.........---GCA--GGCTGGCTATG   6289

COL.CM.-.CGU1       ...............ACAAATAATAGTGCTTCAGATTGGGAT---TC-..................AATTGGAAAGAATATCCGTGGT-T--T...---AGA......ATGAATTCA-CAGCTTTCTTAC   6115

DEN.CD.-.CD1        ...............ACCACAACCACAACCACA-CC----A-ACCCC-ACCACAGAGTGGTATGGAGGAAATAAGACTACCATCT-CCTT--G...--TAA-.........--------G-C----G-A-   6759

GRV.ET.-.GRI_677    CCCTGTCAGAAT..............................TGC-GTAC----CAGATAGAAGGAGAAATGGCAGAGGAACCAGC-TCC---...---A--.........--TGCA--TGCAGG-TATC   6685

GSN.CM.99.CN166     ............CCACCAAATGTCTCCACAACC-C-CAGTG--GA-GTT-G-G-GGGGAAAATGGAACAGGACAACCC......T--T-T---...--T--C.........--T---CAG-C----GAAT   6648
GSN.CM.99.CN71      ............TCACCCTCATCCCCAACGCCA-CACC-TG--GA--TT-G-GAGGT...AATGGAACAGGACAGCCA......---T-T---...--T--C.........--T--CCAG-CT---GAAT   6639

DRL.-.-.FAO         ...............ACTACAGTAGCTACTACTG-T-AT-CTAGTGTT-CCTCAACAACAACAGCAAATGACACTTTGGAAATAGCTGT---T...AATA-A.........GAACCAG-A-TGGA--CA-   6408

RCM.GA.-.GAB1       .........ACCTCAGCACCACCAACAACAACA-AA-C--CAACAC--A--ACTATAGGTGTAGAAAAGGAATGTACTGCTGGC-ACG---CA...--TGAG.........GAAGT-CAGGATG--GATG   6383
RCM.NG.-.NG411      .....................ACAACAACAACA-GAGC--CAACA-G-AC-ACAAAAGAAATAGGGAAAGATTGTTATGCGAATCA--C-G-G...---AG-.........AGTGTCCCTGA-G--GATG   6439

MND-2.-.-.5440      ...............ACAACAACAACCCCCTCC-CT-CC-CTAGCTCCA-CACAAATAAGACAACAACTCCTGTGTTGGTTGTTGAG---C-AAATAATGAG............-CA-CA-CACAGCAA-   6371
MND-2.CM.98.CM16    ...............TCCACCACAACTACCACA-CT-CC-CC.........A--ACGGTGGCAAATACTACTGAGTTGGACATAGAC-CC--TAACACTGAA............-C--CA-CACA-CAG-   6771
MND-2.GA.-.M14      ...............ACTACCACCACTCCCACC-CTCC-GCA-T--CG--GCT-GAGGTGACGGTACAGAAT........................AATGAG............-G--C--CACA-GAA-   6691

MNE.US.-.MNE027     ..........................................A--G--AT---AGTGGTCAATGAAAATAGTACTTGTGTAAATCGTG-T--T...---A-A.........GG-TTGGAACAAGAGCCA-   6567

LST.CD.88.447       CCTTGCTTTATAACAGAAAAAACCACAACCACC-CC-A--GATCT-C-ACT-G-GGACCAGAA............TTAATAGAGGAC-T---T...--TAT-AAATGGGTAAATG-G-CT-CTGAG-TT-   5807
LST.CD.88.485       CCTTGCTTTATAGCAGAAACAACCACAACCACC-CC-A-GG-A-T-C-ACTAT-GAAAGT...............TTAATAGAGGAC-C---T...--TA--AGATGGTTAAATG-G-CT-CTGAG-TT-   5804
LST.CD.88.524       CCTTGCTTTATAACAGAATCTACTACTACTACT-CA-AG-GTTCAGGGACT--ACAACCATCT............TTAATAGAAGAT-C---T...--TA-ACGATGGTTAAATG-G-CT-CAGA--TT-   5810
LST.KE.-.lho7       CCTTGTTTTATCAACGAACAGGTA..................ACAGTTAAGA-CCCGGGGAATGAAACA...AGATTAGAGGAAGATCTT--T...---A-AAGAGGGCTTAATG-G-C--CAGAG--G-   6867

SUN.GA.98.L14       ACAAGTAGTACC....................................A-CTCCACTGCTAGTACAACTACTCCAATGCCTCTAGATTGG--T...--TA--GACACA...GAG--C--AGCGGAG----   6938

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................ACTACTACATCTACAG-TGC--GTAGT-C--AGATTTACTTAGAT......GTAGATAAAAAT...............AATA-A.........GAAG-A-AGGTAGAG--G-   6210

MON.CM.99.L1        ...........................AGTACCCCC-C-CCCTG-GG-AATTG-GGAGGG...AAT...GGAACAGGACAGCCA...GT-T-TAAT-----A............TT--A-CAG--T-CAG   6656
MON.NG.-.NG1        ...........................WCCGCC-CC-C-CCATG-GG-A-TTG-GGAGGC...AAT...GGGACGGGACAGCCT...CTTT--AAT--T--A............TT--A-CAA--C-CAG   5269

MUS.CM.01.1085      .........AGCACCGGAACCACAGCACCCCCA-CA-C-CCATG-GG-TC-TG-GGCAATGGCAATGATAGTGCTGGACAACCT...-TGTT-AAT-----C............TTC-ATCAG--C-CAG   6606

DEB.CM.99.CM40      GAAAACATAACCATGACACAA...............................................................TATTGG--T...--T--A............................   6426
DEB.CM.99.CM5       ....................................................................................TATTGG--T...--TA-C............................   6368

SYK.KE.-.KE51       GGGGACAACTCTACAGAAACT...............................................................-GGT-C--T...--T--A............................   6376
SYK.KE.-.SYK173     GGAGACAACAGTACAGAGCCA...............................................................-G-TTC--T...------............................   6680
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H1B.FR.83.HXB2      TAAGAGGTAAGGTGCAGAAAGAATATGCATTTTTTTATAAACTT...GATATAATACCAATAGATAATGATACT................................................ACC.....   6791
Env                 I__R__G__K__V__Q__K__E__Y__A__F__F__Y__K__L__.__D__I__I__P__I__D__N__D__T__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__T__.__.  gp120

H1A1.UG.85.U455     ------A----AAA-------T----T--C---------G----...------G---A---CA----AAC-GA-AAC.............................................-AT.....   6236
H1B.US.90.WEAU160   -----AA----AGAA---CT---------C--------------...---G----G---------C------A-................................................--A.....   6801
H1C.ET.86.ETH2220   ------A----AAAAG---G-C-------C--------------...------G-----C-TA----C-G-T--................................................--T.....   6194
H1D.CD.84.84ZR085   ---CG-A----AG-A--C---T-C-----C---------G----...---G--G---A------------GGG-AAAAATGAAATCAAT........................GATACTTATGGT.....   6333
H1F1.BE.93.VI850    ------A----AA--T----TT--C---GC---------GG---...------G---------GC---A-C-A-AGC.............................................-GT.....   6113
H1G.SE.93.SE6165    ------A----AAAA----------C--G-----C----G----...---G--G-------TA------CA...................................................--T.....   6215
H1H.CF.90.056       ------A----CA--------T-C-----C-C-------G----...---G--G-------T-----CA---G-................................................--T.....   6122
H1J.SE.93.SE7887    -----AA---AAG-A--C----G--C--GC----C----G--AA...---G--G-------T----G-A-C-A-................................................-AA.....   6104
H1K.CM.96.MP535     ---A--A----AA-A-A--G----C----C----C----G----...---G--C-G---C-TA--GGC--GGG-AATAACAGTAGT....................................--T.....   5999
H101_AE.TH.90.CM240 ---C--A----AA------G-TCC-----C-C--------G---...------G---A---T--AG--A-G-AGACTAGT..........................................-GT.....   6371
H102_AG.NG.-.IBNG   ------A----AAAA----GATGC-----C---------G----...---G--G---A---TA--G-AA---A-GGT.............................................-GT.....   6315
H1N.CM.95.YBF30     ---C--A---AAA-A--C---TT--CT-TC-G------GT-GAA...---G--G-------CA--GCC................................................TATAAT-AA.....   6384
H1O.BE.87.ANT70     -C-A--AC--AAA-G-----A--C-G--TC-A--C---GT-TCA...---T-G--GGA-C-GA--G-GACA-GCAGCACAAAT...........................AAGACAAACAGC-AA.....   6827
H1O.CM.91.MVP5180   -C-C--AC--AAA-G--C--A--C-G--TC-A--C---GT-TCA...---C-G-GTAAGG-TA--G-CTCA-A-GCAGTAAAT....................................GGA--A.....   6826

CPZ.CD.-.ANT        -T-A--A----AAA--A---ATGA-A--CA-A---------GGA...---C-T--GAAGTGTC-GG-CA-C-A-GAGACTAAC...............................................   6244
CPZ.CM.-.CAM3       ------A---A-A-A-A----T----T-CC--------GT-GA-...---C--G--TTG--T-----C-----CGAT.....................................................   6231
CPZ.GA.88.GAB2      ------A---AAAA---C--ATT---T-C--A--C-GG---AA-...---C-TG--GGT-CTA-C---..............................................................   6196
CPZ.GA.-.CPZGAB     ------A----AA-A-AC-G-TC---T--C-A------GTGGAG...---G-GG--AACC---GG-----G-ACAAC.....................................................   6852
CPZ.US.85.CPZUS     ------AC--AAA-A-AC---TG---T-C--A------GT-GA-...---C--GCT-AT--CA-----......AAT.....................................................   6835
CPZ.TZ.-.TAN1       -T----A----AAAA-AC--AT----T-C--G-------G-GAA...-----TG--AA-GAG---GG-A-C...................................................-ATAAT..   6435

H2A.GW.-.ALI        -GGTCAA-TGTCG-TTC--CATGACA-G---ACAGAGAG-TAAGCCAA-ACAGTATAATGA-ACA...TGGTACTCAAAAGATGTGGTTTGTGAACCATTTAACACCACCACAAAC...CAG---.....   7278
H2A.DE.-.BEN        -G-TGCAATGT-A-TTC--TATGA-G-GG--AGAAC-AG-TAAGAAAAGG-GGTATAAGGACACA...TGGTA-TTAGAAGATGTGGTTTGTGACAACACAACA...............GCTGG-.....   7297
H2A.SN.-.ST         -GGTC-ACTGTCA-TTC--TATGACA-G---AGAGAGGG-TAAGAAAA-AC--TATAATGA-ACA...TGGTACTCAAAAGATGTAGTCTGTGAATCAAATGACACCAAGAAAGAG......-AA.....   6724
H2B.GH.86.D205      ---TGCAATGTAATTTT-GTATGACG-G-C-AAGAAGAG-TGAGCTAA-ACA-TATAA-GACACC...TGGTACTCAGAAGATTTAGAGTGTAATAATACCAGGAAGTATACC.........-G-.....   7264
H2B.CI.-.EHO        -G-T--ACTGTCAATTC---ATGACA-G---AAAAAGAG-TGAGTCAA-ACA-TATAAGGACACC...TGGTA-AAACAAGATTTAGTGTGTGAAAAGGGGACAAGGAGTAAT......GAA-G-.....   7259
H2G.CI.-.ABT96      -GGTT--CTGCAAATTT--CATGACA-GGC-AAAAAGGG-T-AGAGAA-GGA-TACAATGAGAC-...TGGTA-TCACAAGATTTGCAATGYGAACAGTCCAATAAGAGTGAGAAT...GAG-GT.....   6628
H2U.FR.96.12034     -GGTGA--TGTAGATTT--TATGACA-GC--AAAAAGGG-TAAGAAAC-AGAGTATAA-GA-ACA...TGGTA-TCTCATGACATAGTTTGTGAACAGAATACTAGTGAAAGT......GAA-GT.....   6757

MAC.US.-.239        -G-T-A-CTGTAAATTC--CATGACA-GG--AAAAAGAG-CAAGAAAA-AGAGTACAATGA-AC-...TGGTACTCTGCAGATTTGGTATGTGAACAAGGGAAT...AACACTGGTAATGAA-GT.....   7215
Env                 M__I__S__C__K__F__N__M__T__G__L__K__R__D__K__K__K__E__Y__N__E__T__.__W__Y__S__A__D__L__V__C__E__Q__G__N__.__N__T__G__N__E__S__.__.  gp120

SMM.SL.92.SL92B     -G-T----TGTCAATTT--CATGACA-G-C-AAAAAGAG-C-AGAAAAGGCAGTACAATGA-ACC...TGGTACTCCAGAGATCTAGTCTGTGAGCAAGGAGGA............AATGAA-G-AGT..   6651
SMM.US.-.H9         -GGT-A--TGTAAATTT--CATGACA-GG--AAAAAGAG-CAAAAAGAGAGA-TATAATGA-ACA...TGGTA-TCAAGAGATTTAGTGTGTGAACAAAATAGCAATGGAAATGAAACTGAC-GT.....   6692

STM.US.-.STM        --GT----TGTAAATTC--TATGACA-G-C-AAAAAGAG-TAAAAAGAGAGAGTACAATGA-ACG...TGGTACTCTAGCGATCTAATCTGTGAACAAAAT......GTCACTGGCGAAGAG-G-.....   6854

SAB.SN.-.SAB1C      G---G-A-GTAAA-A-A--TT-C...T--ACAG-A-GGG-TGA-CAA--GG-GG-TTGTGA---G...-GA-GGGAAAAATCAAAC............GCAACA............CATACTGTG.....   7077

TAN.UG.-.TAN1       GG----A-GTAAAAA-----T-T...AATAG-AC--GGT-TGA-CAG--GT-GG--TGTGAGA-GG-AA-C-ACACCACA....................................GGCACG-GA.....   6866

VER.KE.-.AGM155     -T--G-ACC-AAA-A----TT-C...T--G-AG-A-GG--TGA-GCA--A--CT-TTGT-AGCG-...AG---A...TCGCATAAT..............................GGGACA-AA.....   6883
VER.KE.-.9063       -T----A-C--AA-A-A--TT-T...T--G-AG-A-GG--TGA-GCA--G--CTATTGT-AGA-C...AGCT--AGCTCTAACTCT..............................AGCACA-AA.....   6903
VER.DE.-.AGM3       ------A-C--AAAA----GT-T...T--G-GG-G-GG--TGA-GCA--A--C--GTGT-AGA-G...-G-......AACAAT.................................TCTAAC-GA.....   6401
VER.KE.-.TYO1       ------A-C--AA-A-A--TT-T---T-TG-GG-G-GG--TGA-GCA--A--CTATTGC-A-A--...A-G---......AATAGC..............................ACTAGC-AA.....   6375

COL.CM.-.CGU1       -T-A--A--GAAA-G--TT-----TA-G-----CAGTAG--GA-TTAAC-G-GC-TGG--AT......A-A-A-GACAGTAATAGT....................................-T-.....   6198

DEN.CD.-.CD1        A-G-CTT--G--ATA---G--T-ATGTATGAAGC-C--TGTAGAATA--AGATG--ATGGA-----GG--A---AACCAAACA...............................................   6842

GRV.ET.-.GRI_677    A-----A-GTAAAAA----TT-T...AGCA-GACC-GGT-TGA-CAG--GT--G-CTGC-ATA--...A-A--AGGAAGTGAAAAG..............................GGAAGT-AG.....   6774

GSN.CM.99.CN166     -T----ACC-AAA-A-AC-GATG---AGCC-C--C-GG-G-GAA...--C--T--GGA-GAGACCC---G-.............................................AACCAG-GT.....   6725
GSN.CM.99.CN71      -T--G-AC--AAA-AGAC-GATG---AGCC-C----GG---GA-...-----T--GAGGGC-C-GG---G-.............................................AATGAC--T.....   6716

DRL.-.-.FAO         AC----TATGTAAAT-C--T-TGACA-G---A-GCAGGG-CTG-AAG--AGAG--CA--GA-A-C...TT--GGTATGATGATGTAGTTTGT...AAATGTGGCAATGAAACTGAATCACCAGAAAGCAA   6532

RCM.GA.-.GAB1       -G-TGTC-TGT-AATTTGCT-T-GCA-G-C-AAAGAGAG-TGAGAAAC-C-AGTATAATGATACC...TGGTA-TCTAGAGACCTTTGGTGTGAAAAGGAAACAAATTCTACAAATTCTACA-AAAAG..   6508
RCM.NG.-.NG411      -C-TGAA-TGT-AATTT-CG-TGGCA-GG--AAAAAGAG-TGAAAAAATG-A-G--AATGACACA...TGGTACTCAAGAGATCTCTGGTGTAAGGCAGGT......AATAATAATACTAGG........   6552

MND-2.-.-.5440      AT----TATGTAAATTC--CACGACA-G---A-G-AGGG-CTGCAAATTGGA----GAGGA-A-C...TT--GATATGAAGATGTAACTTGC.........ACAAAGCTTAATAAAACTGGT-GTGCTAC   6489
MND-2.CM.98.CM16    AC--G-TCTGTAAATTC--TACTACA-G---A-G-AGGG-TTGCAAATTGGAG---GA-GA-A--...TT--GATATGAAGATGTAACTTGT.........ACAAATGGCACAAATAACACATAT.....   6884
MND-2.GA.-.M14      AT--G-TATGTAAATTT--CAC-ACA-G---A-G-AGGG-TTG-AAAATAGAG--TAA-GAGAGC...TT--GATATGAGGATGTGACCTGT.........ACTAAAAAGGAAAATGACACTGAA.....   6804

MNE.US.-.MNE027     -G-T-A-CTGTAAATTC--CATGACA-GG--AAAAAGAG-CAAGAAAAGAGAGTACAATGA-AC-...TGGTACTCTGCAGATTTGGTTTGTGAACAAGGTAAT...AGCACTGAAGATGAA-GT.....   6686

LST.CD.88.447       AT----AGTGTAGAT-T--T-TTACA-G-C-A-G-AGGG-CTG-AGGACAGA----AAGCAGAG-...TT--GGTATGATGAGACAACATGTGATAAGAATGGA..........................   5908
LST.CD.88.485       AT----AATGTAAAT-T--T-T-ACA-G-C-A-G-AGGG-CTG-AAA--AGA----AAGCAGAG-...TT--GGTATGATGAGACAACCTGTGATAAGAATGGA..........................   5905
LST.CD.88.524       AT--G-AATGTTCAT-T--T-TGACA-GGC---G-AGAG-TTGCAAG--AGAG---AAGCA-A--...TT--GGTATGATGAGACAACATGTAATGAGAATGGT..........................   5911
LST.KE.-.lho7       ATGC--AATGCCA-T-T--T-T-ACA-GG--A-GCAGAG-CTGCAGGACGGA----AA-CA-AGC...TT--GATATGATGATGTAACGTGCTCAGGAGAGAGGGAGAACAGA.................   6977

SUN.GA.98.L14       AT-A--TATGTAAAT-T--T-TGACA-GGC---G-AGAG-TTG-AAAACGGAGG-GGA-CA-A-C...TT--GGGATACAGAAGTTACTTGCAATGGTAATGAC..........................   7039

MND-1.GA.-.MNDGB1   ATCAT-TATGTAG-T-T--CAT-ACA-G-C-A-GCAGGG-TTCGAAG--AGA----GT--C-A--...TT--GAGGGGATGATGTGAAATGTGAAAATAAT.............................   6308

MON.CM.99.L1        A-TTCA-GG-TAAAA----GC--ATGTATAGC--A-T-TGGAAGGAA--C-----GAAGGAG--AGGA..............................................................   6724
MON.NG.-.NG1        A-TTTA-AG-CAAAAR----C--ATGTATAGC--G-T-KGGAAGGAG--C--T--G-A-GACA-GG--..............................................................   5337

MUS.CM.01.1085      AGTTCA-GG-TAAAA---G-C-GATGTAT-CA--G-TCTTTG--GAT---C-G--GAG-GACAGCTCA--G-G-GAGAAT..................................................   6686

DEB.CM.99.CM40      ..............TTT--T-TC-CA-GTCC--A-AGAG-TAAGAAA--A-AG-GCT--GC--TA...TGGCTAGAGGATGATATCCAGTGGGCGGATAATAAA..........................   6513
DEB.CM.99.CM5       ..............TTC--T-TTACA-GGCCA-A-AGGG-CAAGAAG--A--GCA-AGTGC--TG...TGGTTAGAGGATGACATACAGTGGGAGACAGAAAAC........................CA   6457

SYK.KE.-.KE51       ..............TTT--CATGACA-GGGG----A-GG-TAAGAAAC--CAGTATAATGC-TTC...TT-TACAAGTCAGATATAATGAGAGAGGAAGGAAAT..........................   6463
SYK.KE.-.SYK173     ..............TTT--CTTGACA-GGGGG--CA-GG-TAAAAAAC-GCA-TATAG-GCTTTC...TTCTA-AAGGATGACTTGATGAAAGAGGAAGGCAAT..........................   6767
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H1B.FR.83.HXB2      .........................AGCTATAAGTTGACAAGTTGTAACACCTCAGTCATTACACAGGCCTGTCCAAAGGTATCCTTTGAGCCAATTCCCATACATTATTGTGCCCCGGCTGGTTTTGCG   6896
Env                 __.__.__.__.__.__.__.__.__S__Y__K__L__T__S__C__N__T__S__V__I__T__Q__A__C__P__K__V__S__F__E__P__I__P__I__H__Y__C__A__P__A__G__F__A_  gp120

H1A1.UG.85.U455     .........................--T----GAC-A-T--A------T------AC------------T-----C-----G-----------------------------------A------------   6341
H1B.US.90.WEAU160   .........................-------C-----T--A------AT-----AC---------------------------------A---------------------------------------   6906
H1C.ET.86.ETH2220   .........................GAT----GA--A-T--A------T------AC---A-----A--------------C--T--G--C--------T--------------T--A-------A----   6299
H1D.CD.84.84ZR085   .........................-CT----G---A-T--A------T-------C---------A--T--------A--------------------------------------A-----------A   6438
H1F1.BE.93.VI850    .........................GAA----G-C-A-T--A------T------AC------------T--------------T-GG--T-----C--T--------------T--A-------A---A   6218
H1G.SE.93.SE6165    .........................-AT----G-C-A---CA------TGT----AC---C-A------T------------A-T-----C-----------------------T--AA-----------   6320
H1H.CF.90.056       .........................CAG----G-C-A-T--A------T--------------------T--C--------G--------A--T--------------------T--A-----C------   6227
H1J.SE.93.SE7887    .........................-AT----TTC-A-T--AC-----T-------------A---A--T-----------G--T---C-A--------------------------A------------   6209
H1K.CM.96.MP535     .........................GAA--C-G-C-A-T--A------T------AC----------A-T--------A---A----------------------------------A-----C------   6104
H101_AE.TH.90.CM240 .........................GAG----G---A-T--A------T--T----------AG-----T---------A----------T--------T------------A-T--A-------A----   6476
H102_AG.NG.-.IBNG   .........................CAG----G---A-T--A------T-------C------------T-----------------------------------------------A------------   6420
H1N.CM.95.YBF30     .........................-CA----G-C-A-T--A------T---A---CTG-G-----A--T-----T---ACT-----------------A--------C-----A--AC-A--C-----C   6489
H1O.BE.87.ANT70     .........................-TG----CA--A--T-A-------T--A--AC---C--G--A-----------------T-----A--------A-----C--------T--A--A--A-A---T   6932
H1O.CM.91.MVP5180   .........................-CA----T---A--T-A-------T--A--A-T--C-AG-----------G------AGT--------C-----------C--------T--AA-A--A-A---C   6931

CPZ.CD.-.ANT        .........................T-----T-C--ATGGCAC--C------A--ACT--C-----AT-----GA----TCTA-T-----A--------T--------------T--A--A--A-A---T   6349
CPZ.CM.-.CAM3       .........................-CA----GAC-A-T--A---C--T---A---CT-----------G-----T---ACC-----------------A--------C-----AA-CC-A----A---A   6336
CPZ.GA.88.GAB2      .........................-CG-T--G---A-TT-A---C--T--TA---CA--C-----A--T--------AACC--------A--------A--------C-----A--A-----C-----C   6301
CPZ.GA.-.CPZGAB     .........................-CA----G-A-A-TT-A---C--T--TA---C---A-----A--A--------AACG-----------T-----A-----C--------A--A--A--G-----A   6957
CPZ.US.85.CPZUS     .........................-C-----GAC---T--A---C------A-C-CT--C--------T-----T---ACC-----------------A-----C--------A--AC-A--C-----C   6940
CPZ.TZ.-.TAN1       .........................--T---T-T--ACAT-A---C--T--------------T--A-AA---GAT--ATCTA-T-----A-----------CAGA--C-----T--A--A--C-----C   6540

H2A.GW.-.ALI        .........................--G-G-T-CA---ACCA---C-----A--------C---G--T-A---GAT---CAC-AT-GG--TG-T--AAGGT-TAGA--C-----A--AC------AC--C   7383
H2A.DE.-.BEN        .........................-CA-G-T-CA---G-CA---C-----A---A----C-A-G--T-A---GAT---CAC-AT-GG--TG-T--GAGGT-TAGA--C-----A--AC-G--C-----C   7402
H2A.SN.-.ST         .........................-CA-G-T-CA---ACCAC--C-----A--------C---G--T-A---GAC---CAC-AT-GG--TA-T--GAGGT-TAGA--------A--AC-G--------C   6829
H2B.GH.86.D205      .........................--A-GCT-TA-A-G--CC--C-----AA--A-T--CCA-G--T-A---GAC--ACAT-AT-GG--CAGCT-AAGGT-TAGG--------T--CC-G--G---TTT   7369
H2B.CI.-.EHO        .........................-AA-G-T-TA-A-A--CC-----T--A---A-T--CCA-G-AT-A---GAC--ACAT-AT-GG--TAGTT-AAGAT-TAGG--------T--CC-A--A-----T   7364
H2G.CI.-.ABT96      .........................--A-GCT-TA---GGCAC-----T--A---------CAGG-AT-A---GAT--ACAT-AT-GG--TG-T--AAGAT-TAGA--------T---C-A--G-----T   6733
H2U.FR.96.12034     .........................-AA-G-T-CA---ACCAC--C--------T--T--CCA-G--T-T---GAC--ACAT-AT-GG--TG-C--AAGAT-TAGG--------A---C-A--C-A---T   6862

MAC.US.-.239        .........................--A-G-T-CA---ACCAC--------T--T--T--CCA-G--T-T---GAC--ACAT-AT-GG--TG-T---AGAT-TAGG--------A--TC-A----A---T   7320
Env                 __.__.__.__.__.__.__.__.__R__C__Y__M__N__H__C__N__T__S__V__I__Q__E__S__C__D__K__H__Y__W__D__A__I__R__F__R__Y__C__A__P__P__G__Y__A_  gp120

SMM.SL.92.SL92B     .........................--A-G-T-CA---ATCA---C--T--AAGT--T--ACA-G--T-A---GAC---CAC-AT-GG--TG-C--CAGATATAGG--C-----A--AC-A--C-A---T   6756
SMM.US.-.H9         .........................-AA-GCT-TA---ACCA----------AGT--T---CA-G-AT-----GAC---CAT-AT-GG--TG-T---AGAT-YAGA--------A---C-A----A---T   6797

STM.US.-.STM        .........................--A-GCT-CA---G-CA---C--T---AGT--A---CA-G-AT-----GAC--ACAT-AT-GG--TG-CT-AAGGT-TAGG--------A--AC------A---T   6959

SAB.SN.-.SAB1C      .........................G-A-G-T-CA---TCCA------T--------A--C-A-G----T---GAT--AACT-AT-GG--TA-CT--AGGC-TAGG--------T--A--A----A---T   7182

TAN.UG.-.TAN1       .........................G-T-G-T-CA---TTCAC--C---GA---T--A--A-A-G-A--T---GAG--AACT-AT-GG--TA-CT-AAGAT--AGA--C-----A--A--A--C-----T   6971

VER.KE.-.AGM155     .........................GAG-GCT-TA---TCCAC-----TGAT-----T--A-AGG-A--T---GAT---AC--AT-GG--TGA-T-AAGAC--AGA--------T--A--A--A-AC--T   6988
VER.KE.-.9063       .........................GAA-GCT-TA---TTCAC-----TGAT-----T--A-A-G-A------GA---AAC--AT-GG--TGAGC-AAGGC--AGA--C--------A--A--A-----T   7008
VER.DE.-.AGM3       .........................GAA-G-T-TA---TTCA------TGAT-----T--A-A-G-A------GAT--AAC--AT-GG--TGAGT-AAGAT--AGG--C-----------A--G-----T   6506
VER.KE.-.TYO1       .........................GAG-G-T-CA---TTCA------TGA------T--A-A-G-A--A---GAC--AAC--AT-GG--T-AGT-GAGGT--AGG--------T--A--A----A---T   6480

COL.CM.-.CGU1       .........................--GGCA-CAA---A-GA----GCA-AT-ATACAG----C--A-TA---GAT-T-ACTATAG-G--T---G--AGG-C-GGG-TC-----AG-TC-A--A-ACAT-   6303

DEN.CD.-.CD1        .........................TAT---T-TA---GGTA---C--TCAA--CAC------C--A--T---GA------TGT------A---T-CAAA---AGGATG-----A--A-----C-----T   6947

GRV.ET.-.GRI_677    .........................GAT-G-T-CA---T-CA------TGAT-----G--A-A-G-A--T---GAT--AAC--AT-GG--TA-TT-AAGAG--AGA--C-----A--A--A--G-A---T   6879

GSN.CM.99.CN166     .........................G-A---T-TA-T-G--A------T------TAT--C--T--AAAA---GTC---TCC-----CC-A--GG----------C--C-----T--AC-C--C-A---T   6830
GSN.CM.99.CN71      .........................GA----T-TA-T-T--A---C-----A---TATG-C--G--AAAG---GTC---ACC-----CC-A--GG----------C--C-----T---C-C--C-----T   6821

DRL.-.-.FAO         TAACTGTACTAATAAAAAAAGA...-CA-G-T-TG----C-----C---T-AA----G-----C----AT---AAT----CC---ACA--TATG--GAAAT-CAGA-TG-----T--AC-A--A-A-ATA   6659

RCM.GA.-.GAB1       .........................-AA-G-TTTG-A-GGCAC--C--T--AA-TTC---ACA---ATTT---GA-CCAAAG-A--GG--A---T--AGGT--AGA--------T--AC-A--G-----C   6613
RCM.NG.-.NG411      .........................CAA-G-TTTA-A-GGCA---------AA--AGT--ACA----TT----GA-CCAAA--A--GG--A---T--AGGT--AGG--------A---C-A----A---C   6657

MND-2.-.-.5440      TAATAGTACTGAACCTGAATAT...GAG-G-T-CA----TTCA------G-AA----A--A-------A-C--AAC--A-CT---ACA--TAG---GA-AT-TAGG-TG-----A--CC-A--G----TC   6616
MND-2.CM.98.CM16    .........................TCT-G-T-TA-----CAA--C--T--A-----A--A--C----A----AAT--A-C----ACA--TGA---AAAAT-TAGACTG-----A--TC-A--A-A--TT   6989
MND-2.GA.-.M14      ................ACTGAA...GAA-G-T-TA-----CAC-----T--A-----A--A-------AT---AAT----CC--AACA--CAA---GA-AT-TAGA-TA--------TC-A--G-ACATT   6915

MNE.US.-.MNE027     .........................--A-G-T-CA---ATCAC--------T--T--T---CA-G-AT-T---GAC--ACAT-AT-GG--TG-T---AGAT-TAGG--------A--TC-A----A---T   6791

LST.CD.88.447       .........................-CT-G-T-TA----CCAC-----TGATAGTA-T---CAG--A-AT--CAAT----G-GTAA-ATCTAATGC-TATT-TAGGCT------A--A--A--C-A-AT-   6013
LST.CD.88.485       .........................-C--G-T-TA----CCAC-----TGATAGTA-T---CAG--A-AT---AAT----G-GTAA-ATCTAATGC-TATT-TAGGCT------A--A--A--C-A-AT-   6010
LST.CD.88.524       .........................-CT-GCT-CA----CCA---C--TGATAGTA-T---CTG--A-A---CAAT----G-GTTA-GTCAAATGC-TATT-TAGGCT------A--A-----C-ACAT-   6016
LST.KE.-.lho7       .........................-C--G-T-CA----TCA------TGAT---A-A--A-----A-AT---AAT----GGGTAA-GC-AAATGC-TATT-TAGGCT------T--A--A--C-A-AT-   7082

SUN.GA.98.L14       .........................-CA-G-T-TA-----CA---C--TGAT---A-T--------A-A---C-AT----GTATTA-GC-AAATGC-TA-T-CAGGCT------A--T--G--G-A-AT-   7144

MND-1.GA.-.MNDGB1   .........................-CT-GCT-TA---ATCA------TGAG-----T-A----G-A-A-----AG----G-CTT...TT-AT--GATGT--TTTAGG-----TG--TC-A--A-A--TC   6410

MON.CM.99.L1        .............AGCAATGGCAGTCA----T-CA-CCTG-A---C-----A---TA---A--C--A--T---GAG---TCCAAT-A-------G----TT-G-----------A--CC-A--C-A---T   6841
MON.NG.-.NG1        ..........AACACAACTGATGACTAT---T-TC--CT--A------T----Y-TA---Y--C--A------GA----TCCAAT-A------T-----T--T-----C-----T---C-C--C-A---T   5457

MUS.CM.01.1085      ......................GAT--T---T-TA-C----AC--C-----A---TA---C--C-----A---GAG---AGCAG---CC-A--GG----G-----A--C-----A--C--G--G-ACAGC   6794

DEB.CM.99.CM40      .......GATGGTAGTGGGAACAGA-CAGGGT-CA---A-CAC-----TGA---T-----C--C---T-T---GA--CTAGCCG----A-A--TT--AAG--CAGG--C-----A--A-----A-A--GT   6636
DEB.CM.99.CM5       AACAAATACTAACAAAAGTATAAGACATGGGT-TA---ACCAC--C----AT-----T--A------T-----GA--CCAGTCG----A----TT--AAG---AGA--C-----A--A-----A-A--GT   6587

SYK.KE.-.KE51       ...................GAAAGTTAT--CT-T--ACAGCA------T--TAGT--A--GCGCA-T--T---GA---ACAGA-T---CGC---T-------T--A--C-----T--AC-G--A-ACT-A   6574
SYK.KE.-.SYK173     ...................AGTAGCTAT---T-CC--TT-CA------T--AAGT--T--AT-CGCA--A---GAG--ACAGA-----C-A--CT----G--T--A--C-----T--AC-G----ACT-A   6878
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H1B.FR.83.HXB2      ATTCTAAAATGTAATAATAAGACGTTCAATGGAACAGGACCA......TGTACAAATGTCAGCACAGTACAATGTACACATGGAATTAGGCCAGTAGTATCAACTCAACTGCTGTTAAATGGCAGTCTAG   7020
Env                 _I__L__K__C__N__N__K__T__F__N__G__T__G__P__.__.__C__T__N__V__S__T__V__Q__C__T__H__G__I__R__P__V__V__S__T__Q__L__L__L__N__G__S__L__  gp120

H1A1.UG.85.U455     --------G-----GG--CCTGA-----------A---G---......--C-GG--------------------------------C-A------G----------------------------------   6465
H1B.US.90.WEAU160   --------G------G------A-----------AG-----C......----A---------------------------C--------A--------G-----C---T---------------------   7030
H1C.ET.86.ETH2220   --------G----GAG-------A----C-------------......--CCAT--------------------C-------------AA-----G--------------AT----------T---A---   6423
H1D.CD.84.84ZR085   --------G-----CG----A-G---------------C---......--C-A----------T-------------------------------G--G-------------------------------   6562
H1F1.BE.93.VI850    ---------------G----A-GA--------G-----G---......--C-AG----------------------------------AA-----G------------T--T-------------C----   6342
H1G.SE.93.SE6165    ---T----G----GGG-----GA-------------------......----A---------T-------------------------A------G--------------A--AC-G---------T---   6444
H1H.CF.90.056       --------G-----C-----A--A---------------TT-......--------------T--------------------------A-----G-----------------A--------A--C----   6351
H1J.SE.93.SE7887    ---------------G------AT---------------T--......--C-A---------T-----------------C-------A------G--------------A---C-----------A---   6333
H1K.CM.96.MP535     --------G-----GG----A-G---------G---------......----A-----------------------------------AA-----G-----------------------------C----   6228
H101_AE.TH.90.CM240 ---T----G------G------AT--------G-----G---......----A----------T----------C-------------A------G------------T---------------------   6600
H102_AG.NG.-.IBNG   --------G-----GG----AGG---------------G---......--C-A---------------------C-----------C-A-----------------------------------------   6544
H1N.CM.95.YBF30     ---A-G---------G-AGGA-AC--T-G-----AT---AGC......-----------G--T--T--------C-----------A-A------GA----C-----GT-AA-CC-------A--CT--A   6613
H1O.BE.87.ANT70     --CT-T--G-----C-GC-CAGAA--T-----------CA--......--C-G---CA-A-CGGT---TACT-----------C---------AC----AGT-----G--AA-A--------G-CA--CT   7056
H1O.CM.91.MVP5180   --CT-T--G------G-C-CAGAC--T-----------C-T-......--CCAC---A-TTCAGTG--TACT-----------C--C-A----AC----AGT--------AA-AC-G-----G-CA--CT   7055

CPZ.CD.-.ANT        --AT-G-G----G-AG--G--GAT--T-CA---GT---GATG......----A-------TCAGT------T--C--T--------A--C---A-G--GG----ATGGT-A--A--------A-C-TACC   6473
CPZ.CM.-.CAM3       --CA-G-----C----TGCCA-AC--T------------A--GGAAGA----AC---A-A--------C--------T-----C--C--A-----G---A-T--A---T--A-CC-T-----A---G---   6466
CPZ.GA.88.GAB2      C-GT-G---------G----AGAT-ATCCA----A----AAG......----A------A--T-----G--T--C-------------A----ACT---A-T-----GT--A-AC-C--------CT---   6425
CPZ.GA.-.CPZGAB     -----T-----C---G----AGAC--TTCA----A---TAA-......-----T-----A--T-----G--T----------------AA-----G--TA-C-----GT-A--TA-T-----A---T---   7081
CPZ.US.85.CPZUS     --C------------G-A--AGAT-----A----AG---GAG......----A------T--T-----G--G-----T-----C--A-AA-----G--GA-T--A--G--CA-AA-----------T---   7064
CPZ.TZ.-.TAN1       C-GT---------GAG--C---AT----CA--G-A-----A-......--CT-C------TCAGT---T--C-----------G---TAT--TA-GA--G-C--AGC-T-A-AC--------GTCC--G-   6664

H2A.GW.-.ALI        C-A----G---CG--G---TC-AT-ATTCA--CTTT-C---C...AAT--CT-T--A--AGTAG-T-CTAC---C---AGGATG--GGA-A-GCA-ACT--T---TGGT-TGGC--T-------C-AGG-   7510
H2A.DE.-.BEN        C-AT---G-------G---CC-AC-ATTCA--CTTT-A---T...AAG--C--T--A--AGTAG-T-CTTC---C---AGGATG--GGAAA-GCA-ACT--T---TGGT-TGGC--T-------C-AG--   7529
H2A.SN.-.ST         C-G----G---C---G---CC-AT-ATTCA--CTTT-AG--C...AAT---T-T--G--AGTAG-T-CTAC-------AGGATG--GGAAA-GCA-ACC--C---TGGT-TGGC--T-------C-AGG-   6956
H2B.GH.86.D205      C-A----G-------G---CC-AC-ATTCA--CTTCATG--C...AAC--C-GT--G--AGTAG-GTCCTCC--C---AGAATG--GGAAA--CAGTCC--T--ATGGT-TGGC--C-----T-CAAGG-   7496
H2B.CI.-.EHO        T-G----G---C---G---CT-AA-ATTCA--CTTCATG--C...AAC----GT--G--AGTAGT-TCT-TG...TACAGAATG--GGAAA--CAGACC--T--ATGGT-TGGC--C-----T-CAAGG-   7488
H2G.CI.-.ABT96      T-G----G-------G---CT-AC-ATTCA---TTT-C---T...AAT--CT-T--A--AGTGGTCTCTAC-------AGAATG--GGAAA--CA-ACC--T--ATGGT-CGG---T-----A-CAAGG-   6860
H2U.FR.96.12034     C-GT---G-------G---CT-AT-A-TCA---TTTATG--T...AAT--CT-T--A--AGTAGTCTCTAC---C---AGAATG-GGG-AA--CA-ACC--T---TGGT-TGGA--T-------C-AG-T   6989

MAC.US.-.239        T-G--T-G-------G-C-CA-AT-ATTCA--CTTTATG--T...AAA---T-T--G--GGTGGTCTCTTC---C---AGGATG--GGA-A--CAGACT--T---TGGT-TGGC--T-----A-C-AG--   7447
Env                 _L__L__R__C__N__D__T__N__Y__S__G__F__M__P__.__K__C__S__K__V__V__V__S__S__C__T__R__M__M__E__T__Q__G__S__T__W__F__G__F__N__G__T__R__  gp120

SMM.SL.92.SL92B     T-G--T-G-------G---CA-AT-ATTCA--CTTT-C---T...AAT----GT--G--AGTAGT-TC-TC-------AGGATG--GGAAA--CAGACT--T--ATGGT-TGGC--T-----T-C-AG--   6883
SMM.US.-.H9         T-G--T-GG------G---CC-AT-ATTCA--CTTT-CT--T...AAC-----T--G--AGTAGTTTCTTC---C---AGAATG--GGAAA--CA-ACC--T---TGGT-TGGT--C-----T-C-AG--   6924

STM.US.-.STM        T-G--C-G---C---G---CA-AT-AT-CA--CTTT-C---T...AAT--CT-T--G--AGTAGTCTCCTCG-----TAGAATG--GGA-A--CA-ACT------TGGT-TGGC--T-----A-C-AG--   7086

SAB.SN.-.SAB1C      T-G----G----GCAG---CAGAT-ATTCA---CATAAG......GCA----GG-----A-CAGT-TC-GCT--C--TAGGTT---C-ATA-TACT---AGC--AGG-A-AGGAA-T-----T---TAT-   7306

TAN.UG.-.TAN1       --CT----------GG---CT-AT-AT-CA---TTT--TGTT......----G------TTCAGT---TAGT-----TGGATTG--G-ATA-TAC---GAGCT-AGC-T-TGGCA------------AG-   7095

VER.KE.-.AGM155     T-G--T---------G--TG-GAT-ATGCA---TTTAAG---...GAA---T-T-----TTCAGT---G--T--C---AC-TT---G-ATA--AC----A-C---GGT---T-A--G-----A--CTATT   7115
VER.KE.-.9063       C-GT-------CC--G--C-TGAT-AT-----TTATAAG-A-...AAT----GT-----TTCAGT------C-----TGGACTT--G-ATA--AC---T--T--AGG---A-----G-----A--CTATT   7135
VER.DE.-.AGM3       T-AT-------C--CG--T-TGAT-ATGCA--GTTTAAGA--...AAC---T-T-----TTCAGTG--G--T-----TA-CTTG--A-ATA--AC---GA-T---GG----T----G-----G--CTACT   6633
VER.KE.-.TYO1       T-G------------G--G-AGAT-AT-----GTATAA--A-...AAT--CT-------ATCAGT---G--T------GGCTT---G-ATA--AC---GA----AGGGT--T--C-G-----A--CTATC   6607

COL.CM.-.CGU1       C--T---G----G--G----A-A--GGG----G------G--......--C-AC-----G-CAG----GTCC-----C----AGT---ATAT-AC---CATGT----TG-AT-AG-C----C-TCAAA--   6427

DEN.CD.-.CD1        C-C--T--G------G--C-TC-T-GG-G---GTAT--C-TT......----A----A-GTCAG--AG-GTG------G---AG--ACACA-CA-G-CCAGC--CTGGT--A-CA-G--CA-T-CAG---   7071

GRV.ET.-.GRI_677    T-G------------G-----GAT-AT-GA--CTTT-CT---...AAG--C-AG-----TTCAGT---G--T-----TAGATT---C-ATA-TACTA--A-T--AGGGA-AGGA--------T---AG-T   7006

GSN.CM.99.CN166     --G--------C---G--GTT-AT----CA---GT---CA--......--CTAC-----GTCAG-----ACC--C--------C---CAA--CT-----G----ATGG--C-AT--------G-CCTATC   6954
GSN.CM.99.CN71      --G--------C---G--GCC-AT----CA---GTG--CAAG......---T-C-----ATCAG-----AC---C--G-----C---CAA--TT-----G----ATGG--T-ATC-------G-C-TATC   6945

DRL.-.-.FAO         T-G----GG------G-A--ACTAAAT-TAA-T-GTAAG.........----A----A-A-CAG----G--G-----TAGACAT--GCCTG-CAC-A-C--T-GC--TT-TGGC--C-------CAAAGC   6780

RCM.GA.-.GAB1       T-A--GGTC--C--AG----A-AT-AT-CA--CTTT-ATA-C......---GTT-----T-CTG-CACTTC---C------ATG----ATA-TACT--GG-CT-AGGGT-TGGA--------ATCAA-TA   6737
RCM.NG.-.NG411      --A--G------CT-G--GCA-AT-AT-CA--CTTT-ATA-C......---CA------T-CAG--ACGTC---C-----CATG--A-ATA--AC------C--ATC-T-TGGA--------ATC-A-TA   6781

MND-2.-.-.5440      T-A------------G-A--ATT-AA---GAC--A-TT-.........---GGG-----GTCTG----G--G--C---GCACCGC-GCCAG-CAC-A-C--T--AATGT-TGGC--C-----A-C-AAGC   6737
MND-2.CM.98.CM16    C-CT-G-GG--CCTAG-A-GATT-AATGTCTCT-A-AA-.........-----C---A---CAG-------G--------GCC-T-GCCAG-CACCACC------ATGTGTGGA-CT-G---G-CAAA-C   7110
MND-2.GA.-.M14      C-G----G----CG-G-G--ATT-AAT--AACT-A-TT-.........---G-C------TCAG-------G-----TG-CCC---GCCTG-TACTA--------ATGT-TGGC--T-----A-CAAA-C   7036

MNE.US.-.MNE027     T-G--T-G-------G-C-CA-A--ATTCA--CTTTATG--T...AAC---T-T--G--GGTGGTCTCTTC---C---AGAATG--GGA-A--CAGACT--T---TGGT-TGGC--T-----A-C-AG--   6918

LST.CD.88.447       C--T----G--C--CG-A--ATT-AATTTCTC-G-TAAT.........-----C---A-A-CAG--ACC-CT--C---G-CTAT--G-TTAGTTC---GAGT-G-TTCT-TGGC--T-----A-CCAATC   6134
LST.CD.88.485       C--T-------C---G-A--ATT-AATTTCTC-G-TAAT.........-----C---A-A-CAG--ACT-CT--C---G-CTAT--G-TTAGTAC---GAGT-G-TTCT-TGGC--T-----A-CCAATC   6131
LST.CD.88.524       C--T-------C---G-A---CTAAA-TT-TC-G-TAAT.........-----T---A-A-CAG-TAC--C---C---G--TAC--G-TAAGTTC---TAGT-GCTTCT-TGGC--T-----A-CCAATC   6137
LST.KE.-.lho7       C-AT-G-G---C---G-AC-ATTAAA-TT-A-T-A-AA-.........---GA----A-A-CAG-TAC--C------TGGATAT--GCTTAGTAGT---AGT-G-TTCT-TGGC--T-----A-C-AATC   7203

SUN.GA.98.L14       T-AT---G----G--G-A--ATTAAATGC-ACT-AGAA-.........----A----A-A-CTG-TACC-CT-----TA--TAT--G-CAAGTAC---TAGT-GCTTTT-TGGC--T-----A-C-AG-C   7265

MND-1.GA.-.MNDGB1   --GT---G--A----G-G---TTAAAT---AAT-A-TTG.........----GC---A-ATCAG----G--G-----T--GCACT-AGTAG-CAC----AGT-GCTTTT-TGGC--T-----A-C-A-GC   6531

MON.CM.99.L1        T-AT-G-G----G--G-CCCCG-C--T-CG---CA---GAGT......---T-T-----TTCTG-----AC------T----CT--CCAA--TA-----G-T---TGGT-C-A---G--CA-T-CGGGTA   6965
MON.NG.-.NG1        --AT-G-G----G--G--CCAK-C----CA--GCAGAACAAT......--CT-R------TCAG-----AC---C--G-----T--A-T----A-------T---TGGT-T-A-C-T----CT-CCTCT-   5581

MUS.CM.01.1085      T-G--------C---G--GCC-AT--T-C---GCA----GA-......----AT-----G-CTG-TAGG--T--C--G-----C--ATTA--CT-G--TG-T---TGG--A-A-C-T-----A-C-TATT   6918

DEB.CM.99.CM40      C-A----G----G--G----A-AT--T-----T-----GTT-......--C-AC--C--G-CTG----GGC-------A--CTC--ACACA-CA-G-C---C--ATGGG-A-AA--T-----GTC-GAT-   6760
DEB.CM.99.CM5       C-GT---G----G--G-C-GA-AC--T-----T--C--CTTG......-----C-----G-CTG----GGC-------A--CTC--ACATA-CA-G-C------ATGGA---AA--C-----TTCAGAT-   6711

SYK.KE.-.KE51       C-GT-G---------G---CAGAA--TG-A---GAT-CTGAG......---CA------A-CAG----TTC---C------CCTT-C-ACA-TT-G-CTAGT--ATGGT-T-A-----------CCTATA   6698
SYK.KE.-.SYK173     T-GT-G-----C---G---CA-AT--TG-A---GAC-ATGTC......-----------A-CTG-----TC---C-----G-A-T-C-ATA--T-G-CTAGC--ATGGT-C-AAC-G-----G-CCTACA   7002
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H1B.FR.83.HXB2      CAGAA...GAAGAGGTAGTAATTAGA.....................TCTGTCAATTTCACGGACAATGCTAAAACCATAATAGTACAGCTGAACACATCTGTAGAAATTAATTGTACAAGACCCAACAA   7126
Env                 A__E__.__E__E__V__V__I__R__.__.__.__.__.__.__.__S__V__N__F__T__D__N__A__K__T__I__I__V__Q__L__N__T__S__V__E__I__N__C__T__R__P__N__N  gp120

H1A1.UG.85.U455     -----...AG---AA--AGG------.....................----AA--------AA-------A--------------------TGT--ATC-----A----C------T-C-----TT----   6571
H1B.US.90.WEAU160   -----...-----CA-----------.....................----AA----------------------A------------------TGT---CA----------------------------   7136
H1C.ET.86.ETH2220   -----...-GT---AC-A--------.....................-T--AA---C-G--AA-------C----TA--------------T--TGA--------------C------G-------G---   6529
H1D.CD.84.84ZR085   -----...------A-C-----A---.....................----AA---C----AA------------T------------T--T--TCA------------------------G---T----   6668
H1F1.BE.93.VI850    -----...----GTA-------C---.....................---CAA---A--T-AA-T-----A-----------------C--T--TGA-------C-G-----------------------   6448
H1G.SE.93.SE6165    -----...-G-A-AA--AA-G-----.....................----AA--------A------A-C---GT---------------T--T-A-A-------------------C-----------   6550
H1H.CF.90.056       -----...---C--A-CA--------.....................A--AAA---A--T-A------A-C----A---------------T--G---C-A---A-C----CA-----C--G--T-----   6457
H1J.SE.93.SE7887    -----...-G---CA--A--------.....................----AA--CA--T-A--------C----A------------A--T--T-A-A-----------GTG---TAC-----T--T--   6439
H1K.CM.96.MP535     -----...------A--A-------G.....................----AA---A-T--A--T---A-A----A---------------T--TGA-A-----C----------------G--A-----   6334
H101_AE.TH.90.CM240 -----...------A--A----C---.....................----AAG--C----AA-------C--------------G--C--T--T-A------------C--------C------TC---   6706
H102_AG.NG.-.IBNG   -----...-G---A-----G--C---.....................----AA---A----AA-------C------------------T--GCT-ATC-----A-------------C-----T-----   6650
H1N.CM.95.YBF30     ATAC-...--T-GAA-T--T------.................................-AT--T-G-CAC-GT-ATC-GT-G--G--ATG---TGAGA-A--GCC---A-----------G--AGGA--   6707
H1O.BE.87.ANT70     -TA--...-G-A-AA--AG---G-TG.....................G-AAAAG--A-TTT---AGG--GA----AT--C-----GACC--A---T-TA-CC--A-C--G-CC---GA------AC-A-T   7162
H1O.CM.91.MVP5180   -TAG-...---A--A--AG-----TG.....................GGAAAA---A-T--A--ATCA--A--G-AT--C------ACC--A-----TC--A--A-C--G-CC--C-T----GAAGGA-T   7161

CPZ.CD.-.ANT        A-AC-AACACTTCA--------G-AT..................GGTCGCAAA---......--ATC--TGCTTGTA-G-T-T-G-A-AGAATT-GA-AACT--AC-----CA----T------AGGA--   6579
CPZ.CM.-.CAM3       -C---...A-CA--ACTA-TGC----....................................AGG--C-GGT-C-R-T-CC-GA-N--RT-TC-G-ANN-G--CAGC--A--------------AGGA--   6557
CPZ.GA.88.GAB2      -----...-----A-AG--GG-GTTC............AGAACTAAGAA-A-G-CAGCTC-A-GTCTCAG-G-C--AG-T---------T-A--A-GGG-AA-TCCC--------C-GT-----AGGA--   6540
CPZ.GA.-.CPZGAB     -T---...-G-A-CA--ACTG-A---.....................GTG-AG---AAGT-AA-A---A--G-TGT-TGG-----------AGTAGA-G-A--TAGTC-A------CAT-----AGGA--   7187
CPZ.US.85.CPZUS     --ACT...A--A-T--TACTG-A---........................AGT...AAA...A--TT---AG-C-TT--TC-------AT-CTCAGAGGGA--CA-T--G-C-----TT-----AGGA--   7161
CPZ.TZ.-.TAN1       A----...-----AAC-AA-GC-TAC........................T-TGT-AAT--CTCAGT-AA--C-C--T--T-----A-AT-T--TGT---AA--A-TT-A-CG---GA----A-AGGA--   6767

H2A.GW.-.ALI        -----...A-TAGAAC-TAT--CTAT........................TGGC--GGT-GA--T---AGA-CT-T---C-GCT--A-CAAAC-TTATAA-C-TACT--GC------AG--G--AGGA--   7613
H2A.DE.-.BEN        -----...A-TAGAAC-TAT--CTAT........................TGGC--GG--GA--T---AGG-CT-T---T-GCT--A-CAA-T-TTATAA-C-CAC---GCG-----AG-----AGGA--   7632
H2A.SN.-.ST         -----...A-TAGAAC-TAT--CTAT........................TGGC--GGT-G---T---AGA-CT-T---T-GCT--A-CAA-TTTTATAA-C-CACCG-AC------AG--G--AGGA--   7059
H2B.GH.86.D205      ----G...A-CAG-AC-TAT--ATAT........................TGGC--GAA-AA------AGG-CC-T-----GCT--A-TACAT--TATAA-T-GTC---AC-C----AG--G--AGGA--   7599
H2B.CI.-.EHO        -----...A-CAG-AC-TAT--CTAT........................TGGC--GGT-AA------AGG-CT-T-----GCT--A-TTCAT-TTATAA-C-GAC---GC-C----A---G--AGGA--   7591
H2G.CI.-.ABT96      -----...A-TAGAAC-TAT--CTAT........................TGGC--GGG-GA------AGG-CT-TA----GTT--A-TAA-T-TTATAA-T--AC---A-RA----GG-----AGGG--   6963
H2U.FR.96.12034     -----...A-TAGAACTTAT--ATAC........................TGGC--GGT-GA------AGA-C--TA--T-GCT--A-TAA-T-TTATAA-T--AC---GT-C----G---G--AGGG--   7092

MAC.US.-.239        -----...A-TAGAACTTAT---TAC........................TGGC--GGT-G---T---AGG-CT-TA--T-GTT--A-TAA-T-TTATAA-C--AC---G--A----G------AGGA--   7550
Env                 A__E__.__N__R__G__Y__I__Y__.__.__.__.__.__.__.__.__W__H__G__R__D__N__R__T__I__I__S__L__N__K__Y__Y__N__L__T__M__K__C__R__R__P__G__N  gp120

SMM.SL.92.SL92B     ----G...A-TAGAAC-TAT--ATAT........................TGGC--GG-GGAAGT---AGA-C--TA--T-GCT--A-TAA-T-TTATAA-T-GAC---A--G--C-G------AGGA--   6986
SMM.US.-.H9         -----...A-TAGAAC-TAC---TAT........................TGGC--RG--GAAG----AGA-CC-TA--T-GCT--A-TAA-T-TTRTAA-C--AC---G-GA----G------AGGA--   7027

STM.US.-.STM        -----...A-TAGAAC-TAT--CTAT........................TGGC--GG--G---T---AGG-CT-TT--T-GCT-GA-CAA-T-TTACAA-T--AC---G-GC----G------AGGG--   7189

SAB.SN.-.SAB1C      T--C-...A-TAGAAC--A---CT-G..................CAGAAAAATGGCAATT-CA-TG--T--GTT-TT--T-GGC-CA-TAGAT-TTTTAA-T--ACT--C-GA----G------AGGA--   7415

TAN.UG.-.TAN1       -----...A-CAGAAC--A---AT-G..................CAAAAGCATGGAG-G-GCA-T---T--GTG-TA----A-C--A-TAAAC-TTATAAGT-GA-G--AGTG----G------AGGA--   7204

VER.KE.-.AGM155     -----...A-TCGAACCCAG--CT-G..................CAAAAACATGGAG-G-GCA-TG-CT-AGTGTTA--CT-GC-CA-TAA-C-TTATAACC-GAC-G---CA--C-A---G--AGGG--   7224
VER.KE.-.9063       -T--G...A-TCGAAC-CA---AT-G..................CAGAAGCAT-GAG-G-ATA-TG--T--GT--TAG-TC-TT-TA-CAA-T-TTACAA-T-GAC-G-C-C---C-A---G--AGGA--   7244
VER.DE.-.AGM3       ----G...A-TCGAACCCAG--AT-G..................CAGAAACAT-GAG-A-GCA-TG-CT-AGTGTTAG-GT--T-TA-TAAAC-TTACAA-C--AC-G---C---C-A------AGGA--   6742
VER.KE.-.TYO1       AT--G...A-TCGAACCCAG--AT-G..................CAGAAACAT-GGG-A-ATA-T--CA-AGT-TTG--CT-GT-CA-CAA-C--TATAA-C--TC-G-C-CC----GG-----AGGA--   6716

COL.CM.-.CGU1       AGTTG...TCT--TTGG-CG-AAGAT...............AGAGAGGGA---TGGAAG-AT---TCA-GG-C--TTGAGTATTATTG-T-TCCA-A-GA-A---CTT-AGGG----T----AGAGGA--   6539

DEN.CD.-.CD1        A-CTT...CT---T...AATCA--C-CAA.........ATTATAAGAAACACA-GCAAAGATA-TC-GA-A-T-G----TT--T-CAGAAA--GTT-TGTAA-CA--T-G--G-----C--G--AGGG--   7186

GRV.ET.-.GRI_677    -----...A-TAGAAC--AG--AT-G..................CAGAAA-GAGGAAATGATA-TG--A-AGTT-TA----AGT-GA-TAA-TTTTACAACT-GAC-G-G-GA--CCG------TGGT--   7115

GSN.CM.99.CN166     AGCC-...-G-A-T...AAT-CC---...............ATAATGATGAATGG-A-G-A-A-TG-AT---T-GTT---GGCT-TGGAGAAG-TTATCA-C-TA-TC---CA----TC-----TGGA--   7063
GSN.CM.99.CN71      AGCC-...-GGA-C...AAT-CC---...............GTAATGATGAATGGCAAA-A-A-TG-AT---T-GT----GGCT-TGG-GAAG-TTATCAGC-TACTC---CA----TC-----TGGA--   7054

DRL.-.-.FAO         AT-GT...C-G--T-AGT----AGA-ACA............AGGGGAAAACCAG-C--TCT-A-TC--AAAT-TGTGT-T-GG--TA-TAA---ATGGAACC-CA------TC----G----AAAGGA--   6895

RCM.GA.-.GAB1       AT-T-...A-T---ACTTGG--ATAT........................CAG-GAAGGCAAAGT---AGG-C-GTT---GGTC-CA-TAGTTTTTATAA-T-GTC-G-A-CA--C-GG-----TTCA--   6840
RCM.NG.-.NG411      GT--G...A-TAGAAC-TGG--CTAT........................CAA-GAAAACAAAGT---AGG-C-GTT---GGGT--A-TAGAC-TTTTAA-T--AC-G-A-C-----GG-----A-GT--   6884

MND-2.-.-.5440      AT--T...T-T--T-AGC-T---CAGACAAACCCA...CGAAAAGGAAAA-ATG-G--TCAT---C--AAAT-TGTATAT-G---GG-TAAA--ATGGGGAT--C-GG-A-GG----G---GAAGGGA--   6861
MND-2.CM.98.CM16    AT--T...T-TA-T-A-T----ACAGACAAATACA...AAGAAAGGCAAA-AGG-G--TCAT---C--AAGT-TGTGTAT-G----G-TGA---GTACAACT--C--G-AGTA----G----AAAGGA--   7234
MND-2.GA.-.M14      ATA-T...T-T--T-AGT-----TTG............GTGAACCCTCAAAAGG-G--TCAT---C--AAAT-TGTTTAT-GG--GA-CAAA--ATGGGGGT-GA-GG-GGTA---GAT--GAAGGGA--   7151

MNE.US.-.MNE027     -----...A-TAGAACTTAT---TAC........................TGGC--AG--AA--T---AGG-CT-TA--T-GTT-GA-TAA-T-T-ATAA-C--AC---G--A----G------AGGA--   7021

LST.CD.88.447       ATAC-...--C--T-A-T-----CC-CTAACTCCA...AAAAAGATG...-GA---C--CTA--AGCAAAGTTTGTATAT-A----GCAGGA--ATGGGGAC-CATT----GA----TT--GAAAGGA--   6255
LST.CD.88.485       ATAC-...--G--TAAGT-----CC-CTAACT......CCAAAAAAGATG-GA---C--CT----GCGAAGTTTGTATAT-A----TCAGGA--ATGGGGAC-CATT--C-GA----TT--GAAAGGA--   6252
LST.CD.88.524       ATAC-...-----C-AGT-----CC-CTAACT......CCAAAAAAGATG-GAG--C-T-AT-GAGC-AAATTTGTTTAC-AG---GCAGGA--ATGGGGAC--ATC----GA----T----AAAGGA--   6258
LST.KE.-.lho7       ATACC...AGG--T-AGC-T---CC-CTAACT......CCAAATAAGATG-AAG--C-A-AT-GTGCAAAGTTTGTGTAT-A----GCAGGA--ATGGGG-T--ATT----GA--C-T----AAAGGA--   7324

SUN.GA.98.L14       ATA-G...-----T-AGT----ACC-ATCAAT.........AACAAGGTA-GAC-AGGGG-T--GGGA-AAT-TGTATGG-A----GCAGCT--GTGGGGGT---T----C-G--C-T---GAAAGGG--   7383

MND-1.GA.-.MNDGB1   ATA-G...----GA-A-T-G--ACCCATAGATGATAAATATAGGGGCC-A-AGG-A--TCATC-A-GGAAGTTTGT-TAT-AG--G-CAGGA--ATATGGCT--A-G--AG-A---CAC---AAAGGA--   6658

MON.CM.99.L1        AT-CT...CCCA-T...AC--CAGT-..................ATGATGAAT--GCAG-AAA-TG-GT---T-GTAG-T-G-T-GGCTAA-C--CT-CA---CA-C----C---C-TT--G--AGGA--   7071
MON.NG.-.NG1        -CAC-...A-TR--...ACC-CAGTT..................ATGATGAATGGGAAA-GAA-TG-AT-C-T-GTA----GGC-TGM-AA--C-CTC--A--GA-C--A-C---C-TT-----AGGA--   5687

MUS.CM.01.1085      T---G...-G-A-T...AAT-CAGC-GTA...............ATGATGAATGGGGAT-AAA-TG-AT-A-T-GGA----A-T-TGG-GAA--TTTTAGA---A-TC---C-----T------AGG---   7027

DEB.CM.99.CM40      AG--G...AGG-CA-A--AGC--CATATAATAAGAAAA...GAGGTAAAA-GTG-GG-GCA-A-TGGAAGC-TT--T----G---G-CCGCT--ATACAACT-GAC-T-A-CA---GT---G--AGGA--   6884
DEB.CM.99.CM5       A----...AGG-CA-A--AC--ACATATCATAAGGAAG............-G-...C-GGAAA-T--GA-C-TT--TG-C-G-A-C-CA-CA--GTATAA-C--TCTT-GG-----GTT--G--AGGG--   6823

SYK.KE.-.KE51       A--C-...A----CAA---T-GGTTTATTAGA............CAAAAG...G--AAA-AT--ATCA...GTG-TT---C----G-CAGAA--ATT-GGAT--C--C-GGTG---GA------AGGA--   6807
SYK.KE.-.SYK173     A--C-...A----TAA---T-GATTTATCAAA............CAAAAG...G--AAA-AT--GTCA...GT--TT--TT----T-CAGAAGCACTTAGAT-GC-G----TA---GA------AGGA--   7111
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                                                      loop tip                                                    V3 loop end -|
H1B.FR.83.HXB2      CAATACAAGAAAAAGAATCCGTATCCAGAGA...GGACCAGGGAGAGCATTTGTTACAATA............GGAAAAATA...GGAAATATGAGACAAGCACATTGTAACATTAGTAGAGCAAAATGG   7238
Env                 __N__T__R__K__R__I__R__I__Q__R__.__G__P__G__R__A__F__V__T__I__.__.__.__.__G__K__I__.__G__N__M__R__Q__A__H__C__N__I__S__R__A__K__W_  gp120

H1A1.UG.85.U455     T...----------AT--A----GGT-T--TATA---T----ACA------CTA-GT--C-............--T------ATA--GG----A-----------------TG-C------AGGG-C---   6686
H1B.US.90.WEAU160   --------------A---AAC-T-A.........-------------T-C--TA-----C-............---G-----ATA---G----A----G-------------C--------A---GT---   7245
H1C.ET.86.ETH2220   T---------G----T--AA-G--A.........--------ACA-A----CTA-G---C-............---G-C---ATA---G----A------------------------GA--A-------   6638
H1D.CD.84.84ZR085   A--GGA----C----G-CA-C---A.........----A----CA---GC-CTA-----C-............A-GT-T-C-ACAA-G-TA--AG--------T-------T------G---T-------   6777
H1F1.BE.93.VI850    ---------G---G-T--A-A-T-A.........--------ACA-A----CTA-G---C-............---GC----ATA---G-C--A---A-G------------------G--A--C-----   6557
H1G.SE.93.SE6165    --------TG-----G--AA-A--G...G--ATT--------ACA-A-G--CTA-G---C-............--TGCC---ATA---G-C--A-----------------TG---C--A-AG-------   6665
H1H.CF.90.056       T-----G----C---T--A-A-T-A.........--G-----AC-------CTA-G---C-............--TG-C--CATA---G----A-----------------T---------A--G-C---   6566
H1J.SE.93.SE7887    ---------G---G-T--A-AC--G.........--------ACA--TGC-CTACG---C-............---G-----ATA--------A---G--A-----------------GA-AG-G-T---   6548
H1K.CM.96.MP535     ---------------T--A-A---G.........--------A-A------CTA-----C-............--TG-T---ATA---G----A-----G--------C---------G---A-------   6443
H101_AE.TH.90.CM240 -----------C---T--AAC---A.........--------AC---T---CTA--G--C-............---G-T---ATA--------A---A-----T-----G-G----A-G--A--------   6815
H102_AG.NG.-.IBNG   -------------G-TG-A-A---A.........---------CA------CTA-G---C-............--TG-C---ATA--GG----A-----------------TG-C----A-A--G-----   6759
H1N.CM.95.YBF30     T------G--GG-CAGG-G-AG--A.........-----T-CT-TGA-----TA--AC---............-A-------GTA---G-C--T---------T-C-----TG-CTC--A--A-CT----   6816
H1O.BE.87.ANT70     A...GAC-T-C--GAG--GA-A--A.........--T---AT-GCCTGG-ACAGC-TGGG-......ATAGGG----C-GC-GGAAAC-GCTCA--GGC---TT----C--GTA--A-GCCA-TG-T---   7274
H1O.CM.91.MVP5180   TGCAGAGGT-C--GAT--ATA--CA.........--T---AT----TGGCGCAG--TG-C-CTTAAAAGAAGTAAC--T-C-TCACC--GATCA--GGT---TT------CATA--A--AGA-TGT----   7282

CPZ.CD.-.ANT        T-GG---GT--G--ATC-A-AA--A.........--------A-TGA-T--CTA--ACG--............-A--T-GC-ACA---G-C-CT--GA----GTTC----CAG-C-A--AGA-GCT----   6688
CPZ.CM.-.CAM3       T-NC-GC---GG-CA---A-AG--A.........--------C-TGA-C---TA--AC---............-A---T--TGTA---G---CC----G----T-----C-G--C-A---GA--GTC---   6666
CPZ.GA.88.GAB2      -------G---G-GC---AAACC-T.........A-C-------C-A----CT-C-AC-CG............-A-GCCC--ATA-----CCCT--GA----GTCC--CC--C---A-G-TA--CT----   6649
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---------GGG-GAGG-G-AG--A.........--G-----A-TGA-C---TA--AT---............-A---TG--GTA---G---CC---TCT--CT-C-----G--A-A-G-GA-C-C----   7296
CPZ.US.85.CPZUS     -------GTGGG--ATG-A-AAC-A.........--------A-TGA-T---TA--AC---............CC---G---GTA---G--G-A---G----------------CTCA-A-CTG-C----   7270
CPZ.TZ.-.TAN1       ----------GGTCA-G-A-AG--A.........--T-----T-TGA-C---TA--AT---............-A---TG--GTA--GG-C-CC--GA----TT-----TCAG-C-A-GC-A---C----   6876

H2A.GW.-.ALI        T--G---GTTGT-CC---AACAC-TAT-TC-...--GTT-ATATTT...CACTCC..................CAGCC---CAATAA--GACCC---------TGG--CTGGT-C...-A--GCG-----   7716
H2A.DE.-.BEN        T--G---GTTTT-CC---AACAC-TAT-TC-...---TT--T-TTT...CACTC-..................CAGCC---CAACAC--GGCCT--G--G---TGG--CCGGT--...G---GC-G----   7735
H2A.SN.-.ST         ---G---GTTGT-CC---AACAC--AT-TC-...--GTT--T-TTT...CACTCC..................CAGCC---CAATA---GACCC--G------TGG--CTGGT-C...-A--GCG-G---   7162
H2B.GH.86.D205      ---G--GGTTGT-CC---AA-A-C-GT-TC-...----T-CTTTTC...CA-TCA..................CAGCCT--CAATAAG-GACCC--------TTGG--CTGGT--...-AG-G---C---   7702
H2B.CI.-.EHO        ---A-TGGTTGTGCC---AA-A-C-GT-TC-...--TATTCTCTTC...CA-TCA..................CAGCCT--CAATAA--GACCT-A------TTGG--CTGGT--...-A--G---C---   7694
H2G.CI.-.ABT96      T--A---GT-TT-CC---TAC---TAT-TC-...--G-T--TCTTC...CACTC-..................CA-CC---CAAT-A--GACCC-----G--TTGG---TGGT--...G---GC------   7066
H2U.FR.96.12034     T--G---GTCTT-CC-G-AACC--TAT-TC-...----T--T-TTC...CA-TC-..................CA-GCT--CAATAAC---CCA-A------TTGG---TGGT--...G-T-G---T---   7195

MAC.US.-.239        T--G---GTTTT-CC-G--ACC--TAT-TCT...---TTG-TTTTC...CACTCA..................CA-CC---CAAT-AT-GGCCA-AG--G---TGG---TGGT--...G---G-------   7653
Env                 __K__T__V__L__P__V__T__I__M__S__.__G__L__V__F__.__H__S__.__.__.__.__.__.__Q__P__I__N__D__R__P__K__Q__A__W__C__W__F__.__G__G__K__W_  gp120

SMM.SL.92.SL92B     T--G---GTCCT-CC-G--ACC--TAT-TC-...--TTTG-TCTTT...CA-TCG..................CA-CC----AAT-AG-GGCCA---------TGG--CTGGT--...G---G-------   7089
SMM.US.-.H9         T--G---GTCTT-CC-G--ACC--TAT-TC-...--GTTG-TCTTC...CA-TCG..................CA-CCC---AAT-AG-GACCA-A---G--CTGG--CTGGT--...G---G-G-----   7130

STM.US.-.STM        ---A---GTCTT-CC-G--ACC--TAT-TC-...--CTTG-TCTTC...CA-TCG..................CA-CCC--TAAT-AG-GACCA-A------TTGG--CTGGT--...G---G-G-----   7292

SAB.SN.-.SAB1C      T--G---GT-TTGCCTG-AACC---AT-GCT...--CTTG-TCTTC...CA-AGC..................CAG---TATAACACC-GGT---A------TTGG--CTGGT--...G---GT--T---   7518

TAN.UG.-.TAN1       T--G---GTCTT-CC-G-AACC---AT-GC-...--T-TC-T-TTC...CACTCA..................CA-C--TATAATAC---AT-A---------TGG--CC-TT-C...CAG-GTG-T---   7307

VER.KE.-.AGM155     T--G---GTCTTGCC-G-AACG--AAT-GC-...---TT--TCTTC...CACTCA..................CAG--GTATAATAC--GAC-A--G--G--CTGG--CC--T-C...CAG-GC--T---   7327
VER.KE.-.9063       T--G---GTCTT-CC-G-AACC--AAT-GC-...--TTT--TTTTT...CA-TCG..................CAG---TACAATACG--GC-T-----G--CTGG---C-TT-C...CA--GC-GG---   7347
VER.DE.-.AGM3       ---A---GTCTT-CC-G-AACA---AT-GC-...--G-T--T-TTT...CA-TC-..................CAG-GGTACAATAC--GGC----------TTGG---C--T-C...CAG-GC--C---   6845
VER.KE.-.TYO1       ---G---GTCCT-CCGG-AACG--AAT-GCG...----TG-TTTTC...CACTC-..................CA----TACAACATG--GC-T-----G--TTGG---C--T-C...GA--GC--T---   6819

COL.CM.-.CGU1       T-G-T-TCAC-G--ATC-AAAC-CTGCC-AT...---G--AAATTCTAC-A--AG..................CTT-TTCCTTATTC---AGGC-TTT-T-G-AGG---C-GT--......-T-CC-AT-   6642

DEN.CD.-.CD1        TGTA--CCT---GG--T-AAAC--GGCAGC-...---AT--TC-TG......AGAG-C-CT............ATT-T-CC-AGAA-GGC---T--GAG----GCA--C--G--AGTAG---GC--C---   7295

GRV.ET.-.GRI_677    T--A---GTGTTGCC-G-AACA---AT-GC-...--GTT--TATTT...CACTC-..................CAG---TATAATACC-GGT-A-A------GTGG--CC--T-C...CA--G-G-T---   7218

GSN.CM.99.CN166     T--A--C-T--G--ATT-G-AA--A.........---G-G--A-TGA-----TA-T-CCA-............-TG-T-G--GGA-------CT--GA----CT----CCGAC--GA-CCT-AT-GG---   7172
GSN.CM.99.CN71      T--A--CCT-----ATT-A-AG--A.........---G----A-TGA----CTACT-CCA-............ATT-T-G--GGG---G---CT--GA-G--CT----C--AC-C-ACCATA----G---   7163

DRL.-.-.FAO         T-GG-GC-T--T-TCT-CA-CCTCAGCCTC-...--GTTGTT-TTTTATCA--GG..................TT-G--CC-GGAAA----T-A-A-AG--G-ATG-----AT--...GA--G-C-----   7001

RCM.GA.-.GAB1       T-GA---GTG---G-G--ATCGC-AGCA-C-...---GTCTTT-TC......TCA..................CT--G-G--GAGAAG-GACCA-A-GG---TTGG----GAT--...GA--GG--T---   6940
RCM.NG.-.NG411      --GA---GTG---G-----TCAT-AGCA-C-...---GT-TTC-TC......TC-..................CT--GGG-GCAAAA--GGCCA-A-GG---TTGG----GAT--...GAT-G-G-T---   6984

MND-2.-.-.5440      T-GAT-T-TC-TTTCC-CA-CA-GTTCT-C-...---TTGCT-TTCTATCA--GG..................TTGG-GCC-GGAAAG---C-T---A-G-GCA-G---C-GT-A...GA--GG------   6967
MND-2.CM.98.CM16    --GAT-TGTG-TCTC--CA-C--GTGCA-CG...---TTGATCTTTTATAG--GG..................TT-G--CC-GGGAA----C-T-AGA---GTATG---C-GT-G...-AG-G-C-----   7340
MND-2.GA.-.M14      --GGT-T-T-GTTTC-G---CA-GTGCATC-...---TT-ATTTTCTATCA--GG..................TT-G--CC-GGCA-G---C---A-A---G-ATG--C-GGT-A...-T--G-C-----   7257

MNE.US.-.MNE027     T--G---GTTTT-CC-G--ACC--TAT-TCT...---TTG-TTTTC...CACTCA..................CA-CC---CAAT-A--GGCCA-A---G---TGG----GGT--...GA--G---T---   7124

LST.CD.88.447       T-GGT--GA-GT-TCT-C-AT--GTTCA-C-...----TTCT-TTTTAC-A--GC..................TTGG--CATGGTA-C-GGC-----TTG--T--G-----AT--...GA--G-C-G---   6361
LST.CD.88.485       --GGT--GA-GTCTCT-C-ATC-GTTCA-C-...----TTCT-TTTTAC-A--GC..................TTGG--CATGGTA-C-GGC-----TTG--T--G-----AT--...GA--G-C-----   6358
LST.CD.88.524       T-GGT--GA-GTCTCC-CAATC-GTTCA-C-...----TTCT-TTTTAC-A--GG..................TT-G--CATGGGTCT-GAC-A---TTG-----A--C--AT--...GAG-GTC-----   6364
LST.KE.-.lho7       T-GAT--GA-GT-TCC-CAAT--G-TCT-C-...---TATTTATTTTAT-A--GC..................CT-G--CATGGCA-C-GAT-A---TT------G-----AT--...GA--GCC-----   7430

SUN.GA.98.L14       T-GGT--CA-GT---T-CTATA-GTAGT-C-...----TGCT-TTTTAT-A--GG..................CT-G-GCC-GGTTCT--GT-A----TG-----G-----AT--...GT--G-C-----   7489

MND-1.GA.-.MNDGB1   T-GGT--GT-GTG--T-CT-CATCAGCT-C-...---TT-TTATTTTATCA--GG..................TT-G--CCTGGAAAG---T-A-AGA---GCATG--C-C-T-C...-A--G-CGT---   6764

MON.CM.99.L1        ---A--T-TT-GG-ATT-A-AG--A.........---G----C-TGA----CTA-T-GCA-............CTT-T-G-GGGA--T----CTC-TA----CT-C--C--AG---A--AGA-CC-----   7180
MON.NG.-.NG1        T--G--CTT--G--ATT-A-AG--T.........--TG----A-TGA----CTA-T-GCA-............ATC-T-G-GGGA-----C-CY---A-G---T-C---C-GG-A-A--AGA--C-G---   5796

MUS.CM.01.1085      ---G----T--GG-ACC-T-AA--A.........---G----C-TGA-T--CTA-T-GCAG............CTT-T-G--GAT--CG---CAC-CAG---CT----C--A--A-A--AGA--C-G---   7136

DEB.CM.99.CM40      T--G--CTACCG-GCC--A-AC--GGCT-C-...--T-TGTCCTTTTATAC-ACC..................TTT-T-CA-AGGCTG-GG--A-AGAG-----------GAC-A...-AC-G--GC---   6990
DEB.CM.99.CM5       ---G--GTAT-G-GCTG-T-A---GGCC-C-...--G-T-TCCTTTTATACAACC..................TTC-T-CC-AGGCTG-GG--A-AGAG-----------GG--G...----GT--T---   6929

SYK.KE.-.KE51       TG-GT-T-T-----AC----AAT-GGCAGC-...---TTTTTCTTGC--G-GA--.........CAAGGGAGATTG----C-GGGAA-GC-GC--A-AG----TT---C--AG-C...-A--G-G-----   6922
SYK.KE.-.SYK173     TG-GT-T-TC----AT--T-AAT-GGCTGC-...--CTATTTCCTCC--G-AA-A.........CAAGGGAAATTG----CCGGGA-GG-CGCA-A--GT--CTTC---CGAG-A...-C--G---T---   7226
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H1B.FR.83.HXB2      AATAACACTTTAAAACAGATAGCTAGCAAATTAAGAGAACAATTTGGAAATAATAAAACAATAATC................................................................   7304
Env                 _N__N__T__L__K__Q__I__A__S__K__L__R__E__Q__F__G__N__N__K__T__I__I__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__  gp120

H1A1.UG.85.U455     ----GA---A--C-----G-----GAAC------AGA--A-G---AAT--C--A-C-.........................................................................   6743
H1B.US.90.WEAU160   ----------------------T-GAA------------AT-AAACA-TT---G--T-A--C---A................................................................   7311
H1C.ET.86.ETH2220   -----A---C--C--A--G--AAGGAA------CA-A-G--C--CCCT---...------......................................................................   6695
H1D.CD.84.84ZR085   --------C---CG----G-------A------G--A-C-TT--GAACC-A-CA---.........................................................................   6834
H1F1.BE.93.VI850    ---------C-GG-GT-TG--AAGGCAG------AGTCG--T--CCCT------...---GC-...................................................................   6617
H1G.SE.93.SE6165    --AG-GG-C---C-GA-TG-C---GCAG--C--G-GA--ATC---AAT--G-GC-GCGAG-AC...................................................................   6728
H1H.CF.90.056       -----G------C-C---G---T--CAC-----G--AT---C--GAAC----GA-C-.........................................................................   6623
H1J.SE.93.SE7887    -G----------CGTAGAG------CA---C----------C---AAT--A-CA............................................................................   6602
H1K.CM.96.MP535     --C-TG-------GCAGAG--AAGGAA--GC---A------T---AAG---GGA-C--T-......................................................................   6503
H101_AE.TH.90.CM240 -----AGT----------G--A--GAA-------A---G--C---AAT--G-CA............................................................................   6869
H102_AG.NG.-.IBNG   -----A------C-T---G---T--CAC------AGACGT-C---AAG--C-CC-C-.........................................................................   6816
H1N.CM.95.YBF30     G-ACCA-TG-GG--TAGA-C-AGAGAGG--A---AGA--ATCC-G--G--A--C--C.........................................................................   6873
H1O.BE.87.ANT70     GGA--A-TA--------A-C----GAA-GG-ATTT-----T-G-AAAC----CAGGT.........................................................................   7331
H1O.CM.91.MVP5180   G-A--TG-CC--C----A-C-----TA-GG-ATTT-A-T-TTG-AAACC-A-CAG-G-AT......................................................................   7342

CPZ.CD.-.ANT        G-AC-AG-ACGT--CA-A-C--AGCA-GTTC-TGCG--G--T-GGAA---AGTAG-C-AC-A--C-AAT.............................................................   6757
CPZ.CM.-.CAM3       G-CG-A-GAC----TG-A-CT-G-CAAGCC--GC----G-TT---AC---CCT--C-CA-G-C-A-TTTACAGTAAGT....................................................   6744
CPZ.GA.88.GAB2      -------T-C----CAGA---AAACAA--GA-T-A-A-CAGCACAACGTGGC-C-GGGGGGAC---ACA.............................................................   6718
CPZ.GA.-.CPZGAB     ---CGA--GG-GG--G-AG--AAA-AGGCT---GC-ACCTC--CAAATCGA-CAGC-G-C-AC--AACACTCAACAGAGCC.................................................   7377
CPZ.US.85.CPZUS     G-G--ACAGAG----T-C-CTTTAGAG-T-A---A-A-GG--GCAAACCTG-CA--GGT-GAGT-AATTCCAAAT.......................................................   7345

H2A.GW.-.ALI        -GG--AG-CA-GC-GG--G-GAAGGAA-CCC-TGT-A----TCCCA-GT----AGG---C-ATGA-ACA.............................................................   7785
H2A.DE.-.BEN        -GGG-AG-CA-GC-GG--G-GAAGCAA-CCC-TGT-C----TCCCA--T-C--AGG--TC-ATGATACA.............................................................   7804
H2A.SN.-.ST         --GG-AG-CA-G--GG--G-GAAGCTA-CCC-TGC-A----TCCCA-GT----AGG---C-ACGA-ACA.............................................................   7231
H2B.GH.86.D205      -CAG-AG-CA----GG--G-GAAA--G-CCA-C-T-A----TCCCA-GT----AGG-GGTGC--AAAAT...ATCACA....................................................   7777
H2B.CI.-.EHO        -CAG-AG-CA--C-GG--G-GAAAGAG-CCA-T-A-A-T--TCCCA--T--TCAGG-----C--ATATC.............................................................   7763
H2G.CI.-.ABT96      --GG-AG-CA-GC-GG--G--AAGGAA-CCG-GGTCA-G--CCCCA-CT----AGG-----ATGA-ACA.............................................................   7135
H2U.FR.96.12034     --AGGGG-AA-CC-GG--G-GAAGGAG-CCA-TGCCA-C--TCCCA-GT--C--GGT--C-AG-ATATT.............................................................   7264

MAC.US.-.239        --GG-TG-AA-----G--G-GAAGCAG-CCA-TGTCA----TCCCA-GT---C-GG---T-AC-ATACT.............................................................   7722
Env                 _K__D__A__I__K__E__V__K__Q__T__I__V__K__H__P__R__Y__T__G__T__N__N__T__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__  gp120

SMM.SL.92.SL92B     -GAG-AG--A-GC-GG--G-TAAG-AA-CCA--GTCA----CCCCA-GT---C-GG---C-ATGATACT.............................................................   7158
SMM.US.-.H9         --AG-GG-CA-CCGGG-AG-GAAGGMAMCC--GGTCA----TCCCA-GT----GGG---T-ATRAKAYT.............................................................   7199

STM.US.-.STM        -GAGGAG-AA-----G--G-TAAGGAA-CC--GGTCA----TCCCA-GT---CAGG---C-ATGA-ACG.............................................................   7361

SAB.SN.-.SAB1C      -GAGGAG-C-GG--GG-AG-CAAAGAA-C-A--GTGAG--T-CCACC---A--GT-T-GTGGC-CAAAT.............................................................   7587

TAN.UG.-.TAN1       --AGGAG-C-GG-GGG-AG-GAGA-AA-C-A--GTG--G-TTCCAAA-G-G--AT-TCG-GGG-CAAAT.............................................................   7376

VER.KE.-.AGM155     --AGGAG---GG--GG-AG--CAAGAGG--A--GT-A--TT-CCAAA-G-ACGGT-CCA-GGC-C-AAT.............................................................   7396
VER.KE.-.9063       -GAG-AG-C-GG--GG--G-TAAAGAAG--A---TCA--TT-CCAAA-G---GGT-TCGGGG--C-AAT.............................................................   7416
VER.DE.-.AGM3       -GAGGAG-C-GG---G-AG--AAA-ATG--A--GT-A--TT-CCAAA-G---GAT-CCA-GG--C-AAT.............................................................   6914
VER.KE.-.TYO1       -GAGGTG-C-GGCGGG-AG--AAACAA---A--GT---GTT-CCAAA-G-C-GGT-T-A-GG--C-AAT.............................................................   6888

COL.CM.-.CGU1       -C-GGGCAGAAT--GA-A-ACAAA-CAC----CGC-AT-G--A-CAA---G---TT----GCTTGGCTAGAGCGCATTTCACGCAAAAATATA.....................................   6735

DEN.CD.-.CD1        -C--GA--AAGGC-GG-A----AA-AAGC-G-T-A---GG-G---AAC-TC---GGC---......................................................................   7355

GRV.ET.-.GRI_677    --AGGGG-A-GG---G-AG-CAGAGAAG--G---AGA--GTGAAAAATCT--CAG--GT--GC--AGAA.............................................................   7287

GSN.CM.99.CN166     ----GGG-AA---G-G-AGCTATG-AAGC-A-G-AT-----T-GG-A------A-CTGGG......................................................................   7232
GSN.CM.99.CN71      G---TAG-AA---GG--AGCCATG-AGGCCA-G-AGA-C--T-GG-A---G-TC--C-ATGAT-C-ACC.............................................................   7232

DRL.-.-.FAO         GGA--GG-----GG-AGTC----C-AAG------A-TC-GT-AG----TCC-T-TGG-G--AT-CTACT.........AATAGCACATGCATAAGTCTCAAAGGCAAAAAGATCCAGGACAGAAACGTGA   7122

RCM.GA.-.GAB1       -CGG-TG-A-GG---G-AG--AAAGAG-G-G-G-A-AC-AC-AAA--GT--CGAGGT--T-GT-A-ACA.............................................................   7009
RCM.NG.-.NG411      --AGGTG-G-GG---G--G--AAAGAGGC-A-T-ACA-GAC-AAA---T----AGGT.........................................................................   7041

MND-2.-.-.5440      GGAC-GG-----C-TAGTC--T-ATTAG-GC-----A-GAT-AA--AT-GC-T-T-C-A-GAC-A-CAC.........AATATGACATGTAAAAGCAGTAACAACAAA............AAGAACACAA   7076
MND-2.CM.98.CM16    GGA-TAG-CA-GC-TG-TC----A-TAG--------A--AT-GACA-CTCC-TATGG-G--ATG-AACA.........AAGGGCTATTGCAAGGGGTTAAAAAGAAAG............GAAAATAGAA   7449
MND-2.GA.-.M14      GGA-GAG----G--CGCAT--T-AC-TG------AGA--GT-AA--C--G--T-T-T-G-GGTT-TAAT......GCAAGTGGCCCTTGCAGGGGGATAAACAATAGAGGA......GTGGTAAACAAAA   7375

MNE.US.-.MNE027     --GG-GG-AA-----G--G-GAAGCAG-CCA-TGTCA----TCCCA-GT---C-GG---T-AC-ATACT.............................................................   7193

LST.CD.88.447       GGA-GA-TG--TC-TA-TT---GA-A--TGC-T-A-AGG-TTAA--C--CAGCG-TG-ATTAT-C-CATGGAAAC......TGTATAGATAACACAAAGCCTTGT........................G   6461
LST.CD.88.485       GGA-GG-TG--T--TA-TT---GG-AA-TGC-TCA-A-G-TTAA--C--CAGCA-TG-ATTAT-CAAAT...GGACAA...TGTCCTGAGGGAAAACAGCCTTGT........................G   6458
LST.CD.88.524       GGA-GA-TG--T--CA-TT---GA--G-TG----AGA-G-TTAA--AG-C-GC--TG-ATTAT-AAGAA...GGAAAT...TGTTCCACACCAGGAAAACCATGT........................G   6464
LST.KE.-.lho7       GGA-GA-TG--T--TA-TC---GC-AA-TGC---AG--GTTGAA--C-G-AGCC-TG-ATTAT-CAGAAGGGACAGGGACATGTGATTCTAAGAAAACAACTTGT........................G   7536

SUN.GA.98.L14       GGA-GAG-C--TGCCACCT---GG-AACT---G--GC-GGTGGAACCTTTAGC---C-TG-GT-ATGGCTGT...ACATTT...GATAATATAACAAAGACATGCAGATTTACC...AATGGTACAGATT   7610

MND-1.GA.-.MNDGB1   GGGTTAG-AC-TTGGAGTC------AAG--C---ATA--TT-AA--ACTCC-TC---GTG-ACCAGACCTGTAAAAATTTTACTAGCACTGGAGAGGAGAACAAACAAAACACGGACAAGCAAAAGGAGT   6894

MON.CM.99.L1        G-G-CTG-CC--C-GGCAG-TCACGAGGC-G---A-ACTG-G-GG-A---G--A--C-AT......................................................................   7240
MON.NG.-.NG1        G-CGCTG-C---C-TGCAGCCCA--TRGCTA-C-RGR-GG---GG-A--GC--A--T-AT......................................................................   5856

MUS.CM.01.1085      G--CCAG-A--G-G---AGCTATGCTAGCCA-G---A----T-GGCATGG--GATTGCA-......................................................AAACAGAACCACAGCT   7212

DEB.CM.99.CM40      GCA---G-AAC---GG-A--GCGACAA--GA--TTG---AT---------GGCA--T-GG-C--AT................................................................   7056
DEB.CM.99.CM5       -CAGGAG-AG-T--GG-----AGG----G-----AG--GAT--A-AATGTG-CA----T--C-G-A................................................................   6995

SYK.KE.-.KE51       GGA--GTT---TG-G---G-CCA--ATG-GAGT-T-A-GGTG...T-G--A---GTG--CTC--CA................................................................   6985
SYK.KE.-.SYK173     -CAG-ATT---T--G---G--CA-GAAC-GGCC-CGA--ACC...T-G--A---GT---C-AC...................................................................   7286
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H1B.FR.83.HXB2      .............................TTTAAGCAATCCTCAGGAGGGGACCCAGAAATTGTAACGCACAGTTTTAATTGTGGAGGGGAATTTTTCTACTGTAATTCAACACAACTGTTTAATAGTAC   7405
Env                 .__.__.__.__.__.__.__.__.__.__F__K__Q__S__S__G__G__D__P__E__I__V__T__H__S__F__N__C__G__G__E__F__F__Y__C__N__S__T__Q__L__F__N__S__T  gp120

H1A1.UG.85.U455     .......................ATAATC---GCTAGC--------------TAT-------AC---A--T--C--------------A-----------T--C--CA--T--GGC-----------C-T   6850
H1B.US.90.WEAU160   ..........................GTT-----A-------------------------------T------------------------------------------------G--------------   7415
H1C.ET.86.ETH2220   .......................ATAGAA-------C-----------------T-------AC---A--T--C--------------A-----------T--C---A--T--A-C-----------C--   6802
H1D.CD.84.84ZR085   .......................ATAATT-----A-C---------------T---------AC---A-----------------------------------C---A--T--GG-------------G-   6941
H1F1.BE.93.VI850    .......................ATAAAA-----C-------------------T-------AC--T---T------------A----A--------------CG--A--T--GG----------GAC--   6724
H1G.SE.93.SE6165    .......................ATAACC-----CTC---TG------------T-------AC---A--T-----C-T----A----A--G--------T------A--T--GGC---------TCA-G   6835
H1H.CF.90.056       .......................ATAAGC-------C-AA-------------ATG---G--AG---A--T------------A----A-----------T--C---A--T--GGG-------------G   6730
H1J.SE.93.SE7887    .......................ATAAAC----CATC-C-------------TAT---------G--A--T-----------------A--------A--T------A--T--A-------C-------G   6709
H1K.CM.96.MP535     .......................ACATTTAAACCA-C-AA-C-------A------------C---------TG----------C---A--------------C---A-----A-----------GAG--   6610
H101_AE.TH.90.CM240 .......................ATAATC---C-A-C-C----------A--T-T-------AC--T---TCA----------A----------------T--C---A-----A------------A---   6976
H102_AG.NG.-.IBNG   .......................ATAATC---GCTA-CC---T---------TGT-------AC---A--T-----------------A-----------T--C---A--T--A-------------C--   6923
H1N.CM.95.YBF30     .................ATAACCTTCAGGGC-CGAG-GAGGAAT-A---A----T----G-GAC-CACTTA-TG--C------A----A--G--------T-----CA-TT-CA--T-A------GAGGA   6986
H1O.BE.87.ANT70     ..............AGTATTAACATGACA--C--T--CAG-AGC--T--A--T-T---GG-AACCCATTTACAC-----C---CAT--A-----C--T--T-----CA--G-TA-GA--------TA---   7447
H1O.CM.91.MVP5180   .................GTTACCATAATA--C-GCAG-A-TAGT--T--A--TG-----G-AAGCCATTTACA------C---CAT--A-----C--T--T-----CA--T-TGGGA-------CTA---   7455

CPZ.CD.-.ANT        ....................GCGAAAACAA-ATG-AC--T-CA--AT--A--T--T---G-AAA-GT---TT-G--------CCA---A-----C--T--T---G--AT-----CTTG---C---GCC--   6867
CPZ.CM.-.CAM3       .........................................C-------A---------G-AAC--ATATG-TG--------------A-----C--T--T--C---A-T--TAC-T--------TA---   6833
CPZ.GA.88.GAB2      .............................--C-CAA-GCATC-------A---------G-G----ATTT--TG-----C-----------G--C--T--T------A--T--AG-T-AA--......--   6813
CPZ.GA.-.CPZGAB     .........................................--T-----A--T-----GG-CAC-CAT--T-TG--------------A-----------T------A-T-GC---A-A---......--   7460
CPZ.US.85.CPZUS     .........................................G-------A---------G-G----ATATG-TGC-------------A--------T--T------A---TT-CC--A-----C-TG--   7434
CPZ.TZ.-.TAN1       ....................CAACAAACG--CC-ATGGCAGAGG-AT--A-----T--GG-CACT-GCTT-T-G--C------CA---A-----C--T---------CTC---A-TTG-AC-----CCTG   7052

H2A.GW.-.ALI        ..............AACCAAATTAACTTTACA--A-C-GGAAG---CTCA--TG-----G-G---TATATGT-GAC---C--CA----A------C--C-T--C--CATG--TTGGT-CC-C---T-GGT   7901
H2A.DE.-.BEN        ..............GGGAAAATTAACTTTACG--A-CGGGAG----CTCA-----G---G-G-C-TTTATGT-GAC---C--CA----A------C----------CATG--TTGGT-CC-C---T-GGT   7920
H2A.SN.-.ST         ..............GAAAAAATTCGTTTTA-AGC--C-GGAGA-C-CTCA---------G-G-C-TACATGT-GAC---C--CA----A------C-------C---ATG--TTGGT-CC-C---T-GGT   7347
H2B.GH.86.D205      ..............AGCGTAAAGTTAGTA-CAG-A--TGGAAA---TTCA--T-------CAAC-TATATGT-GACC------A----A-----C--A---------ATG--CTGGT-C--A--CT-GGT   7893
H2B.CI.-.EHO        ..............TCACAGATAAGGTTAGCAG----CG-GAG-A-CTCA--T------G-AAG-TATATGT-GAC---C---A-G--A--G---C-----------ATG--TTTTT-C--A--CT-GGT   7879
H2G.CI.-.ABT96      ..............AAGAAMATAACCTTTACA-CA-C-GGAGA---TTCA--T------G-AAAGTTCATGT-GAC------CA----A-----C--G--T-----AATG--TTGGT-TC-A---T-G-T   7251
H2U.FR.96.12034     ..............AGTCAGATAAATCTGGCAG-A-C-G-AGG-...--T--TT----GG-AAA-TTTATGT-GAC---C--CA----A-----CC----------GATG---TGGT-CC-C---T-GGT   7377

MAC.US.-.239        ..............GATAAAATCAATTTGACGGCT-CTGGAGG-...--A--T--G---G--ACCTTCATGT-GACA-----CA----A--G--CC----------AATG-ATTGGT-TC-A---T-GGT   7835
Env                 .__.__.__.__.__D__K__I__N__L__G__G__P__G__G__.__G__D__P__E__V__G__F__M__W__G__N__C__R__G__E__F__L__Y__C__K__M__N__W__F__L__N__W__V  gp120

SMM.SL.92.SL92B     ..............AGGAAAATTAATCTAACGGCC-CGGGAGG-...-----T--G---G-CAC-TTCATGT-GACA-----CA----A-----CC-T--------AATG-ATTGGT-CC-C---T-GGT   7271
SMM.US.-.H9         ..............RAACAAATTAAGCTAACAGCT-C-GGAGG-...--A--T------G--ACTTTCATGT-GACA------C----A-----C--A--T--C--AATG-ATTGGT-TC-----T-GGT   7312

STM.US.-.STM        ..............GCAAAAATAAGGATAG-GGCT-CTGGGGG-...--A--T-----GG-CACCTTCATGT-GACA-----CC-T--A------C-T--T--C--AATG-ATTGGT-C--A---T-G-T   7474

SAB.SN.-.SAB1C      ..............GACACAAACAAGATT---CTA---AGACA-T-G--A--T------TC--A-TTCTT-TT----------CA---T-----C-----T-----AATGGATTGGT-CC-C--CTA-TT   7703

TAN.UG.-.TAN1       ..............AACACAAGGCAGATT-GGCTAAGTAGACA-T-G--A--T------GCA-CT-ACATTT-GC-C-----CCA---A--G--------T----C-C-TGATTGGT-TG-----T-GCT   7492

VER.KE.-.AGM155     ..............GATACAAACAAAATC---TT----AGACA-TTT--A---------GCA-C--AT-TAT-G--C--C---CA---------C-----------AATGGACTGGT-T--A---TA-CT   7512
VER.KE.-.9063       ..............GATACAGAGAAAATA-A-CT---GAGACAGTTT--A--T------GCA-C--ATTTGT-G--------CCAG--A--G--C--------C--GATGGACTGGT-TC-A---TA-TT   7532
VER.DE.-.AGM3       ..............GATACTGAAGAGATT-A-CT---GAGACT-TTT--A--T------GCA-C--ATTTAT-G---------CAG--------C-----T-----AATGGATTGGT-TC-A---TACCT   7030
VER.KE.-.TYO1       ..............AATACAGAACACATA-ACCT----AGACA-T-G--A---------GCATCC-ACTTGT-G---------CA---A-----C--T--T-----GATGGATTGGT-T--A---TACTT   7004

COL.CM.-.CGU1       .................ACTATCACTCCAAGG--TGG-AATAG-AC-A-T--T-----GGC-ACTTTCAC-TT-G-G-T----CATA--TT---C--T---------G--T-TAGTT-A-GG--ACA-GA   6848

DEN.CD.-.CD1        ....................GTGAAATGGGA-GTA-C-CGGGTG-----A----------C-AGC-GTGCAC-G---C-G---A-G--A-----------T-----CCTC---AG-A----C--CTCCT-   7465

GRV.ET.-.GRI_677    .......................AATATACA-CT-AG-AGGAT-T-G--A--T------TCA-CG-ATTTTT-G--C------CA---T-----------T-----GATGGACTGGT-TA-C---TA-CT   7394

GSN.CM.99.CN166     ........AGAAATGATACTCAAATAAGA-GG-CCTC-GAGC-TAA---A--T-T---GG--CA---T--TT-G--CC-A---CA---A-----------T--C----TGT--AT---C---C-ACT--A   7354
GSN.CM.99.CN71      ........CCTAATAAGACTCAAATAAGG-GG-CCTCCGAAC-TAA---A--T-T---GG-CCA---T--TT-G--CC-A---CAG--A-----------T-------TGT--GT---C---C-ATTC-A   7354

DRL.-.-.FAO         CAGGGTGCATGTTAAAGCAGCTTAAGGTGGA---TT-CA--A-CAAG-----T-TG-C-TCA-AG-AC-T--TGA-GTTG--------A----AC----T-------GTTT-TA--A-A-GG-GA-CATG   7252

RCM.GA.-.GAB1       .................GACAAAATAAAGA-A-GAAC-GTA-AT--T--A--TGAT--GGCAAG-TATTT-T-GC-A------AAT--A--------A--T--C--G-T--ATTGGT-T--A---TTGTT   7122
RCM.NG.-.NG411      .....ACACGACAGCCTGAGAATATAACTA-A-GATC-GT--AT-----A--TGAT--GGCAAA-TGTTTTT-G--A-------AT--A------C-T--T--C--AATG-ATTGGT-TC-A--CTA-CT   7166

MND-2.-.-.5440      CAGGGTGTCATCTTAAAACTATAAGTATAAG-G--TCCA--GTTAA---C--A----G-GC--A---TATT-TGC-CCTC--------A----A-----TT-------GG--TA--A-A-GG--GGCATG   7206
MND-2.CM.98.CM16    CGGGTTGTGCCCTTAAAACAATAAAGGTC-C-G-CT-CA--A-GAA---C--A----G-GCA-A---TATT-TGC-CCTC--------A----AC----TT-------GG---A--A-T-GG-GA-CATG   7579
MND-2.GA.-.M14      CAGGGTGTGCCTTGAAAACAATAGAAGTAAG---CT-CA--A-CATT--C--A----G-GCA-A---AATT-TGA-CCTC--------A----A-----TT-------GG---AG-A-T-GG--A-CCTG   7505

MNE.US.-.MNE027     ..............GATAAAATCAATTTGACGGCT-CTCGAGG-...--A--T--G---G--ACCTTCATGT-GACA-----CA----A--G---C----------AATG-ATTGGT-TC-A---T-GGT   7306

LST.CD.88.447       GTAGACAACTAAAGGGATTACCTATAGCAAA--T-AC-AGAAG---G--AA-T-TT-C--CA-AG-T-TTG-TGCA--CA-------AA---A-G----T---C---GT----AG-A-A--CC-GGAATG   6591
LST.CD.88.485       GTAGACATCTAAAGGGATTACCTATAGCAAA--T-AC-AGACGT--G-AA-GT-TT-C--CA-AG-T-TTG-TGCA--CA-------A----A-G--T-T---C---AT----AG-A-AC-CC-AGAATG   6588
LST.CD.88.524       GTAGACAATTAAAGGGTCTACCCATAGCAAA--T-ACGAGAAG-----TA--T-TC-C--CA-AG-T--T--TGCAC-C------T-A----A-G----TT------GTC---AG-A-C--CC-GGAATG   6594
LST.KE.-.lho7       GACGGAAATTAAAAGGCTTACCAATAGCTAA--T-ACTAGGCAT----CA---TT--C--CA-AG-T-TTA-TGCA--C--------A----A-G----TT------GT---TAGGA-A--CC-AGAATG   7666

SUN.GA.98.L14       TTAAAAAGATGATTAAGTTTAAA......CCA-T-G-GAAGCAT----CA--TG---C--CA-AG-T-TTG-TGA-G-C--------AA--GA-G----TT-------T----AG-A-T--C--AGTATG   7734

MND-1.GA.-.MNDGB1   TTGCCAAATGCATAAAGACTCTTAAGATAGA---TT-TA-TA--TC---A--TAG--C-GCA-A--T-ATG-TGA-G-CA---CA---T---A-G----T-------GT----AG-A-CA-G-GGGCATG   7024

MON.CM.99.L1        .....GGAACCAATGTGACCACAATATCT-GG-GATTTCAAC-CCA-------AAG--GG-CCAG--T---T-G-----C--CCAG--A-----C--T--T------GTCT--GCTT-A--C-T--A--G   7365
MON.NG.-.NG1        .....AATGTCACAGTGGCCAACATAACT-GG-GAT-CCAGC--AA---A---AAT---G-CCAG--C--TT-G--C------CAG--A--G--C--T--T--C---CTGT-TAG---A--C-TYTCG-G   5981

MUS.CM.01.1085      CGATAAACGAGACTAAAATAAAGATAAGA-GG-GATC-GAGC--AAG--A--T-A---GG-CCAG--A--TT-G-----------G--A-----C-----T------CTCT-TGTG-----CC-ATT-GT   7342

DEB.CM.99.CM40      .......................AATCTGACA-TA--C-A-C--AA---A--TAGG---G-ACA--GTGT-T-G---C-G---CAT--A-----C-----T-----CATTT-CA--GCCC-AG--CTCCT   7163
DEB.CM.99.CM5       ...................................--C-ATC-------T--TAGG--GG-ACA--ACACGT-G---C-A--CCAT--A--G--C--T--T------GTTT-CA--GCA------CTGCT   7090

SYK.KE.-.KE51       ..........................TCA-GG-G-TCGCAAC--CA---A----TG---G-GAG---A--TT-G---C-A-----C--A--------T-----C---GTTT--A-GA-T---GCA-A-GT   7089
SYK.KE.-.SYK173     .......................ACCACA-GG-G-TCCCAGC----G--A--T-T---GG-ACG---A--TT-G--CC-A-----G--A--G--C------------GT-T-TA-G--C---GC--AC-T   7393
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H1B.FR.83.HXB2      TTGGTTTAATAGTACTTGGAGTACTGAAGGGTCAAATAACACTGAAGGAAGTGACACA...........................ATCACCCTCCCATGCAGAATAAAACAAATTATAAACATGTGGCAG   7508
Env                 __W__F__N__S__T__W__S__T__E__G__S__N__N__T__E__G__S__D__T__.__.__.__.__.__.__.__.__.__I__T__L__P__C__R__I__K__Q__I__I__N__M__W__Q_  gp120

H1A1.UG.85.U455     ----AA-GGC--C-TG-CA-A-GACATG---C-----GG----..........................................--A--T----A---T--------G-----------T---------   6938
H1B.US.90.WEAU160   ----CA-GC--A-GG-ACTT-G-AGA-TACTGA-GGGGCAGA-A-CAAT....................................-----A-------------------------------G-------   7509
H1C.ET.86.ETH2220   AAAAC-AG-ACTGTT-AAT--C-G-AC-AAT-T---C................................................-----A----A----------------------------------   6884
H1D.CD.84.84ZR085   A---AA--TATCAGGACAT-----A-GGTTAAATG---CA-TC..........................................--A---A--------------------------------------   7029
H1F1.BE.93.VI850    AG-C-CC----A-GGCACT..................................................................-----T--------TC-G------------G--------------   6788
H1G.SE.93.SE6165    CCT---G-GATCA-A-A-T---GAGA-T---A-T...................................................-----A--------T-AG------------G-G-GA---------   6914
H1H.CF.90.056       ----GAA-TGCA----AATTAC--ATC-AATGAC-CA--GGGAA-C-A--AC.................................--T--A--G---------------------G--------------   6827
H1J.SE.93.SE7887    ----GA---G-A--GCATTGAAG--AC-AATGAC-CA-GTNAC-C-ACT....................................-----AA-A-----T-A-------------G-G-GA--------A   6803
H1K.CM.96.MP535     AG--GAG---G-----.....................................................................-----A--------T--------G--G------------------   6671
H101_AE.TH.90.CM240 ---CC-AGGA-A-GAAACC-TGG-G-GGT-TAATG-C-CT.............................................-----A--T-------AG-----G---------------------   7061
H102_AG.NG.-.IBNG   ----GA------C-A-A-C-C-G-CA-CCACA--GGGTCA-A---CACT....................................--A--T----A------------G------G----T---------   7017
H1N.CM.95.YBF30     A-TAC----CGAG--AG-TGAGC--............................................................--T--T--G--T--T-------G---G---G----TT-----ACA   7056
H1O.BE.87.ANT70     C-TT...TCAT---ACG-A-CC--CTGTA-TGTT-G---TGT-......---C-AGGTAACAATGGC.....................--T--A--T----A-C-G-G---GG-GG---GGTCA---ATA   7547
H1O.CM.91.MVP5180   --TTA-C--CT----AAA-TCCGGATGCCA-GAG-TC--AGGGAGCAATGAGAC--ATAAAAATGGT.....................--TA-A--T----AGT---G---GC-AG---GATCA---AT-   7564

CPZ.CD.-.ANT        A-ACACG......GGAAACCTC-TCAC-AACGG-GCCCT-................................................-TAGCA-AT--------T--G--G--AG-T--TCAT---GGC   6943
CPZ.CM.-.CAM3       G---AAA--C-AC-A-ATA-C--AG-G--ATAAC-CC-C-................................................TT-T-------T-------GG------G-----TCC---AT-   6915
CPZ.GA.88.GAB2      C--TAAC...............-G-AGT-ACA---G-G-G.............................................TA--TT----------A---T-GG---G-AG----TTCT---AT-   6883
CPZ.GA.-.CPZGAB     -GACAAC...............-T-AC-AATGGC-T--TA................................................-TA--G-----------T-G---G--AG-T-GTTCA---AT-   7527
CPZ.US.85.CPZUS     C-ACAAC............-A---C--CAACA-C-C--T-................................................--A--TAAG--T-------G-------G----TCA----AT-   7504
CPZ.TZ.-.TAN1       GACAGC-...-A--GAACC-A--A-ACTCATGGT-C-CTT................................................GTTGCA---------C-G-GG--G--AG----TCAT---GGT   7131

H2A.GW.-.ALI        GGAAAAC--A-CGGG-CA-GAACAG.........................................................CAC-ATTATGCA--G---CAT-----G-----A--T--T--C-----C   7974
H2A.DE.-.BEN        AGAAGAC--G-ACCAAACAC-GCGC............................................................-A-TAT......---CAT-----G--G--A--T--T-CC-----T   7984
H2A.SN.-.ST         AGAAAAC-GA-CG-A-CA--CACAG.........................................................CAC-ATTATG-G------CAT-----G-----A--T--T-CC-----C   7420
H2B.GH.86.D205      AGA-AAC--A-CA-A-ACA-C-CGG.........................................................AGA-ATTATGCG-----TCAT--C-G---G--A--C----C------C   7966
H2B.CI.-.EHO        AGAAAA--GA-C-GGGCTC-AG-GA............................................................-ATTATGCGT-----CAC--C-G---G--AG-C----C------C   7949
H2G.CI.-.ABT96      AGA-GAC-GA-A--TGACTCTCCTA....................................AAGCCCCAGGAACGACAAAGACGC-ATTATG-A--C---CAT--T-GG--G--A--T----CA-----C   7345
H2U.FR.96.12034     AGAAAAC-GG--C-TGGA-G-ACAA....................................ACGTCAAGGGAGAGACATAAAAGG-A-TATG-G--T---CAT--T-GG--GG-A--T----CA-----T   7471

MAC.US.-.239        AGAAGA--GG-A---AGCT-AC....................................CAGAAGCCAAAGGAACAGCATAAAAGG-ATTA-G-G-----TCAT--T-G------A--C----CT-----T   7929
Env                 __E__D__R__N__T__A__N__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__Q__K__P__K__E__Q__H__K__R__N__Y__V__P__C__H__I__R__Q__I__I__N__G__W__H_  gp120

SMM.SL.92.SL92B     AGA-GA--GG-A---GA-C--CC-A.....................A-GT-GACA--TCAAACCAAAAAGGAACAGCACAAAAGA-ATTATG-A--T---CAC--C-GG-----A--T--T-C------C   7380
SMM.US.-.H9         AGAAGY--TA-AA-A-G-TTC-........................A--T-GACA-GTCAAAACCAGAAAGAACGATACCAGAAA-ATTATG-G-----TCAT--TRG---G--A--C----C------C   7418

STM.US.-.STM        AGAAAAC-GA-----A-CAGAA.....................ATGA--GA-TGG-ACAAAAACAAAAAGGAACAACAAAAGAGG-ATTATG-A------CAC--C-G----G-A--T--T-CA-----T   7583

SAB.SN.-.SAB1C      GAATAA---GTCAGTAGACCCA...............G--CA-A-CAACT---CA-A-AATAATACAAAGCCATGTTGGCAGAGA-C-TATG-T--C---CAC----GG---G-AG----TGAT---T-C   7818

TAN.UG.-.TAN1       GAATAA-G-GTC--A-A-TG-A-GAA-T-TAGATGTAG-AGG-A-TAATT-CAC---TGGAAAGGATAAACCGTGCTACAAAAGG-CATATG----C---CAT--T-GGTC----G-C--TGAC---T-C   7622

VER.KE.-.AGM155     GAATAA-TTA-CAGTGGATGC-GA-C-TAATCATTG---A-ACA-C-C-G-GA-AGGTCGAAGTCCAGGTCCCTGTGTACAGAGA-CTTATG-TG-C---CAT--CCG-TCTG-C-----TGAT---T-T   7642
VER.KE.-.9063       GAATAA-C-ATCAGTAGATGCA-A-C-TAATCA-TG--GT-A----AC--AAA-AGGGAATGCCCCAGGACCATGTGTACAAAGG-CTTATG-TG-T---CAC--C-G-TCTG-C-----TGAT---T-T   7662
VER.DE.-.AGM3       GAATAA-CG--CAGTAGATCCGGACC-TAATC-GTG---TGG-ACGAAGG-AA-AGGTAAGGCACCAGGACCCTGTGCACAAAGA-CATATG-TG-T---CAT---CG-TCTG-C--T--TGAT---T-C   7160
VER.KE.-.TYO1       AAATAA---A-CATGGGATGCATACC-TAAT-TTTG--G--GCA--AAG...A-AGG-CACGCACCAGGACCATGTGTACAAAGG-CGTATG-TG-T-A-CAT--C-GGTCTG-A-----TGAT-CCT-T   7131

COL.CM.-.CGU1       --CC.................................................................................CCAGT-A-GAAC--T-CC--T-G-A-GC-GG-G--T-GT---GTC   6897

DEN.CD.-.CD1        -CAA-A-CCAGT--ACAAC---.............................................AACATAATTAACAACCAG-CATATA-GGTG--T-AC---------T-AG-G----CA-----C   7550

GRV.ET.-.GRI_677    AAACAA-CGA-CAGAAGATGCAGAA-GTACTAAT-GG-C-TG---CAA-...-GG-AGCCAGGACCAGGACCATGTGTTCAGAGA-CTTATG-TG-C---CAT---CG----G-AG----TGAT---T-C   7521

GSN.CM.99.CN166     -AATAAC...-CC-T-AAC--C-GC...AATATTGGG---........................ATCACAAGCAAATACAAAGGACAATGG--GG-T----A---T-GG---T--G-C-C-CAA---GGA   7454
GSN.CM.99.CN71      CAACAA--T--CGG-AGT-GA-GACAC-AACATT--C--T........................GTCACAAGCAAATACAAAGGACAATGGA-GG-T--------T-GG---T--G-C-CACAA---GGA   7460

DRL.-.-.FAO         GAACAA--GA-CA-G-AATGTGTGG.........................................................TATCCATATGCAT-C---CAC-----------A---G-TGAT---GCA   7325

RCM.GA.-.GAB1       AAATAA-G-G-CAGTAG--..........................................ACAACAAATGAGAAGAGAAAAGCACCTTTTG-A-------TC-C----ATG--AG-C--TGAT---T-T   7210
RCM.NG.-.NG411      AAATAA---A-CAGAAG-C-A--AAA-T-AAG-T-GGC-A..........................................GCC--GTTTG-T--T--T-TC-CT---ATGG--G-T--TGAT---T-T   7254

MND-2.-.-.5440      GAATAGC--ACAA-G--CAGT-TGG.........................................................TACCCTTA-A-GT-TC---AT--T-G------AG--GGTGAT-----T   7279
MND-2.CM.98.CM16    GAATGA-C-A-A-T-A-CAGTATGG.........................................................TATCCATGGA-GT----T-AT--T-G------A---G-TGAT-----T   7652
MND-2.GA.-.M14      GAATAACC-A-ACT-AAATGT-TGG.........................................................TATCCATATA-GT----T-A---C-G---G--AG-GG-TGAT-----T   7578

MNE.US.-.MNE027     AGAAGA---G-A-CTGACTG-A..............................ACT--CCAGAAGCCACAGGAACAGCATAAAAGG-ATTA-G-G-----TCAT--T-G------A--C----CT-----T   7406

LST.CD.88.447       GAATAA---A-ACT-AGAT-AATGG.........................................................TATCC-TGGGC-AAT---CAC------TC-G-----G-TGAT---GCA   6664
LST.CD.88.485       GAATAA---A-ACT-AGAT-AATGG.........................................................TATCC-TGGGC-AAT---CAC------TC-G-C---G-TGAT---GCA   6661
LST.CD.88.524       GAACAA---A-ACT-AGAT-AATGG.........................................................TATCC-TGGGC-AAT---CAC------TC-------G-TGAT---GCA   6667
LST.KE.-.lho7       GAACAA---A-A-T-AGAT-AATGG.........................................................TATCCTTGGGC-AAC---CAC------AGC--C--TG-TGAT---GCT   7739

SUN.GA.98.L14       GAATGAC-CA-CCT-CAAT-AATGG.........................................................TATCCTTGGGC-AAT---CAC------AGTG-G---G-TGAT---GC-   7807

MND-1.GA.-.MNDGB1   GAATGA-CC--A-GAGAA--AGTGG.........................................................TATCCTTATGC-T----TCA---T-GG-----AG--G-TGAC---AT-   7097

MON.CM.99.L1        AA-AACC--C-AA--GGAC...............GGG-TAT--CC-TTCGAC-TG-ATAACAAGCCCAACACCACGTATCATGGTGGGTGG--AG----T-CC----G------GG-G-CACAA---GGA   7480
MON.NG.-.NG1        -GACCCG-R--AG-A-AA-......A-T-AAA--TT-G-AT-CACCTTC-A--TTT-TACCAATGCCTCCACTGCCTATAACGGAGAGTGGT-AA-G---C--C-C-GG---C-AG---CTCA----GGA   6105

MUS.CM.01.1085      -AACCAC-CAGAG-TAAATGAA-GC........................-ACAT-CATACTGTAACAACTAAGTACCACAAGGATCAATGGA-GGTC--T-----T-G----T--G-C---CA----GGA   7448

DEB.CM.99.CM40      ACTCC-AC-A-A--ACACT--A-A-AGCACT..........................................TGGTCTGACAAGTGGTTGA-G--T--T--G-----T--GT-AG------CT---T-T   7251
DEB.CM.99.CM5       CAT-AA---A-C--A-AAC-TA--CTGGA-T................................................AATAAC-CTTTGA-G--T--T-AG--T--T---T-GG------CA---TTC   7172

SYK.KE.-.KE51       G-CAAA-GGCTA-G--AATCCA-GCA-TTAT.............................................GCAAAAAATT-ATAT---T-G--TGCC---CG---G---------TAT---GG-   7174
SYK.KE.-.SYK173     -AC-AA-GGA-ACG-AA-T-AG-A-A-T.............................................TATGCCAGTAACC-TCGT--GT----TGCC--TCGC-----A--T--TGAT---AGA   7478
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H1B.FR.83.HXB2      AAAGTAGGAAAAGCAATGTATGCCCCTCCCATCAGTGGA.........CAAATTAGATGTTCATCAAATATTACAGGGCTGCTATTAACAAGAGATGGTGGTAAT...............AGCAACAATG   7614
Env                 _K__V__G__K__A__M__Y__A__P__P__I__S__G__.__.__.__Q__I__R__C__S__S__N__I__T__G__L__L__L__T__R__D__G__G__N__.__.__.__.__.__S__N__N__  gp120

H1A1.UG.85.U455     -G-------C-----------------------CAA---.........GT---A--G---GA------C--------A--A-----------------G----C-AAC...............--T-CAA   7044
H1B.US.90.WEAU160   G-------------------------A------GAA---.........-------------T----------------T-A----------------------G-AGT............GAAG-G--CC   7618
H1C.ET.86.ETH2220   GG-------CG---------------------TGAA---.........AT---A-TG---AG---------C-----A--A---C-G---C-T-----A-CC--A............GAGCCAC-T-GCA   6993
H1D.CD.84.84ZR085   G-------------------------------TGAA--G.........-------AT-----------------------A-----G---------------GC-...............-AT--T-C-C   7135
H1F1.BE.93.VI850    GG-------CG----------A--T-------TGCA---.........A-C----CC---AAC--------------TT-A-----G------------------..................G-G-G-A   6891
H1G.SE.93.SE6165    -GG--G---C-----------------------GCA---.........A-C---GA----AAC----GC--------A--AA-------------------G---AAT...AACAATACA-AT-CA-G--   7032
H1H.CF.90.056       -G-------CG----------------------CAA---.........A-C----TG---GT---------------A--AA----G----TT--C-AG-----C...............GCGTCTGCA-   6933
H1J.SE.93.SE7887    -GGAC----C-------C--------------TGCA---.........A-C----CG--CA----------------AT-A-----G---C-T-----A--A--CAGG...GGGAATGGC--TG-G----   6921
H1K.CM.96.MP535     -----G-----------A--------------TGCA---.........AGT----AC---AGC--------------AA--A----G---------------..................-AT--T-C-C   6774
H101_AE.TH.90.CM240 GG--C----C-------------T---------------.........AG-----AT---GT---------------AA-A-----G---------------GT-AAT...............--T-CG-   7167
H102_AG.NG.-.IBNG   ---------C-----------------------CAA---.........AT---A------GAT-----C--------A--A-----------------A--G---..................--T-G-A   7120
H1N.CM.95.YBF30     -GG----------G---T-----A--A--A--TC-G---.........GTTC---AC---A-C--C--------T--A---G-TC--GA-TATAG------GCC-..................G---CCA   7159
H1O.BE.87.ANT70     -GG-G-CAGTCG-G-C-C-----A----------AA--T.........A-TC-A-C----ATG-----C--A--T--AA--A-CC--CA--TG---AACACATGGAACAGCAGCAACAAC-ATGTA-CAT   7668
H1O.CM.91.MVP5180   --G-G--AGTCGAG---C-----A---------CCC--C.........A-CT-A-C----CAT--C--C--A--T--AA--A-TC--CAGTT----CAACCATGG...............-ATTC--CA-   7670

CPZ.CD.-.ANT        -T---TTC-----GC--T--CTTAG-C--T-GG--A--G.........A-TG--TCC---A-T--C-GC--A--T--AA-TA-G--G...GA--G-CAAATAT--.....................----   7040
CPZ.CM.-.CAM3       -G---G--G--G-G---T--------A--A--T--A---.........GTT--A--T--CA-------CG----T---A-TA--C-TGAG-C--GGCA---C-TC............AAC-A--G--TCA   7024
CPZ.GA.88.GAB2      -G---G--G----GT--C-T------G--T-GA--A---.........ACT--A-CC---AAT--C-CC--------A--C--C---GA-GT-C-GAA-.....................G---CGGGGA   6983
CPZ.GA.-.CPZGAB     -GG-------G--G---A-----A--C--A-----A---.........A-C--C-CT--CAAT--T--C-----T--A--T--C-----TTC---CAC-CC-GTGACT.........AAC...----G--   7636
CPZ.US.85.CPZUS     -G-----------G---C-T------A--A----AA--T.........GTGC-A--T---AAC--------A--G--AA--A-TC-TGAC-T-AGCATAA-CGCAGTC......AATAAC...G-T-G-A   7616
CPZ.TZ.-.TAN1       -T---GTC-----GGG-T--CCTT--C--A-GG--G---.........AC-G-A-A----CAC-----C--C-----A--TA-CA-G---GC---AAAA-AC--CAAT......................   7230

H2A.GW.-.ALI        ----C---G---AATG-A---TTG-----T-GGGAA---.........G-GT-G-CC--CAAC----CAG-A--CA-CT--A-TGCT-AC-TT--CACG-A-GGC.........................   8070
H2A.DE.-.BEN        --------G---AATG-A---TTG-----T-GGGAA--G.........G-GT-GGCC---GA-----CAG-A--CA-CA-AA-TGCT-AC-TT--CATA-A---AAAT.....................C   8084
H2A.SN.-.ST         --G-----G---AATG-A---TTG-----T-GGGAA---.........--GT-A-CC--CAAC--T-CAG-G--CA-CA-AA-TGCT-AC-TT--C--A--AG-G.........................   7516
H2B.GH.86.D205      --G--T--G---AAT--A---TTG-----A-GAGAA--T.........G-GC-CTC----AAT--C-C-G-G--TA-C--CA--GCC-AC-TCA-CTCA-AC...........................A   8060
H2B.CI.-.EHO        --GA-T----G-AATG-----TTG-----A-GAGAG--T.........G--C-CTCC---AAT--C-C-G----CA-C--CA--GCC-AC-TT--CT-GATAG--AAG......................   8048
H2G.CI.-.ABT96      ------------AATG----CTTG--C----GAGAA--T.........G-TC-G-CG---AAT----CAG-C--CA-C--AA--GCG-AT-T---A-AGAA--GGTCTAAC...................   7447
H2U.FR.96.12034     --------G-G-AATG-----TTG-----A-GAGAA---.........G-TC-C-CC--CAAT--T-CAG-A--TA-CA--A-TGC--AT-TT---C-GAT---CAAA......................   7570

MAC.US.-.239        --------C---AATG-T---TTG-----A-GAGAG---.........G-CC-C-CG---AAC--C-CAG-G--CA-T--CA--GC--AC-T----T-GAT-G--GGA......................   8028
Env                 _K__V__G__K__N__V__Y__L__P__P__R__E__G__.__.__.__D__L__T__C__N__S__T__V__T__S__L__I__A__N__I__D__W__I__D__G__.__.__.__.__.__.__.__  gp120

SMM.SL.92.SL92B     -GG---------AATG-C---TTG-----A-GGGAA---.........G-CT-A-CT---AAC--C-CAG-G--CA-C--AA--GC--AT-TT---T-GAT-G-CAAC......................   7479
SMM.US.-.H9         --------C---AATG---R-TTG-----T-GGGAA---.........G-CC-G-C----AAC--C-C-G-A--TA-C--CA--GC-GA--T----T-GATC---GGC......................   7517

STM.US.-.STM        --------G---AATG-T---TTG-----A-GACAA---.........G-CC---CT---AAT--C-C-G-G--CA-TA-AA--GC--AC-TT--CT-GAC---CAAT......................   7682

SAB.SN.-.SAB1C      -CCT-GTCT---AAG-CA--C----------GAGAA--C.........--CT-GGAG---AAC--G-CAGCC----C----TATG--GA-TTGA-CTA-AAC-G-AAA......................   7917

TAN.UG.-.TAN1       -CGC-CA-T--GAA--CC-----A--A--A-GGGAA---.........--CT-AGA---CA------CAG-G---TCTA--A-GG--T--CTG---TA-AAC-GCAAA......................   7721

VER.KE.-.AGM155     -CTA--TC---GAA--CA-----T--A--A-GAGAA---.........--TT-GCAG--CA-G--C-CAG----T---A--AC-G--GAGCT-A-CTA-AA---CCAG......................   7741
VER.KE.-.9063       -CCA--TC---GAA-G-------T--A--A-GGGAA---.........--TC-GGA---CA----C-CGG-C--T--TA--AC-G--GA-CT-A--TA-AAC---AAC......................   7761
VER.DE.-.AGM3       -C-C--TC--GGAA--CC-----A--G--A-GAGAA--G.........--CT-GCA---CA----C-CGG-A--G--TA--TC-G-GGAGCT-A--TACAA--G-AAG......................   7259
VER.KE.-.TYO1       -CCC--TC---GAA--CT-----T--G--A-GAGAA---.........--TT-GCA---CAGG--C-CAG-C--T---A--AC-G-TGAGCTTA--TA-AA--G-AAA......................   7230

COL.CM.-.CGU1       -CTCAT-CC-GGATCC------GG--G--TCCAG-A--T.........--TC-ACA----AAC-GGG-G-AACAGCCAG-TA-TGCGTTC-TG-GCACCATAG-AGGA......GACAATGATGGT----   7012

DEN.CD.-.CD1        -C------C-TG-AT--T--CTTA--A--AGCAGAA---.........G------C---CA-C--C---G-GT----CA-TA-TG--GAC-CG----TCCA-CCGAACAGA...................   7652

GRV.ET.-.GRI_677    -CT--CTCT---AAGG-A-----T--A--A-GGGAA--T.........--TT-GGAG---AAC---TCAG-C--G-CA--ATACG-GG---T----TA-AAC--CAAG.....................T   7621

GSN.CM.99.CN166     T-T--GTCT---T----C--CTTA-----ACGGCAG--T.........--T--A-AT--CA----C--C--------T---T-GA--GATG-C-C-ATGTA-G-AAGC......................   7553
GSN.CM.99.CN71      T-T--GTCT-GGT-G--C--CTTA-----ACGGCAA--T.........--T--A-AT---A----T--C--C--T--C--C---A--GACG---CGATGTA-GGACAT......................   7559

DRL.-.-.FAO         -G------C-GGAAG--T---ATG-----TG-ATCA---TTTAATAATG----A------A--CA-G--G-C----AAA--T-C--TGAG-TCC-AAAATTGG-GACAGAGGAAACAGGAGATTC---C.   7454

RCM.GA.-.GAB1       -C----TCG-GGAAGG-A--CA-G--A--G-GGCCA-AT.........GCGT-A-AG--CAGTG--C-GG-AT-CTAT---T-GGC-GAC-T---CTA-........................-TT----   7307
RCM.NG.-.NG411      -C---GTCT-G-AA-G-A--CA-T--A--A-GGCCA-AT.........GCCT-G-----CAACG-C-C-G-G---TACT--T--GC-GAT-TT--CTA-ACAG--........................A   7351

MND-2.-.-.5440      --------C--GAA---T---ATG-----TG-GTC---GTTTAATAATG----A------A-TAATG--G-G----AAA--T-C--TGAGGTCC-AAAAAC-G--GATGAC...............----   7394
MND-2.CM.98.CM16    -----------GAAG--T---ATG-----TG-ATC----TTTAATAATG-G--A--------TAATG--G-A----AAA--T-C--TGAGGTTC-AAAGACAG-AGAGGGA...................   7763
MND-2.GA.-.M14      -----G----GGAAG--T---ATG-----TG-GTC----TTTAATAAT--T--A-----CA-TAATG--G-C----A-A--T-T--TGAGGTCC-ACTA-T-G-AGGA..................--AA   7690

MNE.US.-.MNE027     --------C---AATG-T---TTG-----A-GAGAG---.........G-CC-C-CG---AAC--C-CAG-A--CA-T--CA--GC--AC-T----T-GAT-G--GGA......................   7505

LST.CD.88.447       TCT-----G--GAA---T---CT------A-CATCA--CTTTAACAACAG---A------A-TCAT-GAG-A----AAA--TGG--TCA--TG--AAAGTT-G-ACCAGAAGAAAACCTGG-AGGA---T   6794
LST.CD.88.485       -CT-----G--GAA---C---AT------A-CATCA--CTTTAATAACAG---A------A-TCAT-GAG-A----AAA--TGG--TGA-CTG--AAAGT-GG-GCCAGAGGAAAACCTGG-GGGA---T   6791
LST.CD.88.524       -CT--T--G--GAA---T---CTT-----A-CATCA---TTTAACAATAG---A------A-TCAC-GAG-G----AAA--TGG--TGA--TG--AAAAT-GG-ACCACATGAAGACTTAG-AGGA---C   6797
LST.KE.-.lho7       -C-A-------GAAG--T---CTA--A--T-CTTCA--TTTCAACAATAG---C------A-TCAT-GAG-A----AAA--T-C--TGAG-TG--AAAAT-GG-ACCACATGAGGACTTAG-AGG---CC   7869

SUN.GA.98.L14       TC---G--C--GAAG--T--CTTG--C--A-CATCA--GTTTAATAACAG---A------G--AAC-GAG-G----AAGCATGG--C---CTG--AA-G-TGG-AGACTGGAAGGTAAATG-ATCA--CA   7937

MND-1.GA.-.MNDGB1   C---------G-AAG--A---TTA--A--T-CATCA---TTTAATAAT--C--A--G---A--CAT-GGG-A----AAA--TAC--TGA--TGC-AAAGATAG--AGTAATGAAACAAAA..........   7217

MON.CM.99.L1        T-T--GTC---GAGT--C--CCTA-----ACGG-AA--C.........--TG-GCAG---A----T-----C--T-CC--C--GA-T---G-G--GTTGTA-C-AAAC......................   7579
MON.NG.-.NG1        T-CA-CTCC--GAGTR-C---CTG--A--A-GACAA--G.........--TG-GCAG---A-C--T-----C----CC--CT-GG--GATG-G--GTTGTA-GGCAGC......................   6204

MUS.CM.01.1085      T-T--GTC---GT-T--C--CTTG-----ACG--AG--C.........-TTG--C-----GAG--T-----A--------T--CA-TGACG---CCATGTA--GAGAT......................   7547

DEB.CM.99.CM40      -CG-----GC--CAT--C---CTA-----G-AAGAA---.........G-GT-G-AG--CAGC---C-C---T-T-CAT-TG-T--TGATGT----CACTA----GGG......................   7350
DEB.CM.99.CM5       --G------C--CATG-A---TTG-----A-AGGAA---.........G--T-G-AG---CAT--TTC-G--T-T-CA--TG-T--TGAGGT--C-CA-TA-GGGCAA......................   7271

SYK.KE.-.KE51       T-T---ACC--GCT-------TTG--A--T-CAGAA--G.........--C----AG--CA-T--T--------T-CTG-AT--AC-GAT-T---GTACTA-CCAAAT......................   7273
SYK.KE.-.SYK173     T-T---A-----TTG--A--CCTG--C--T-CGGCA--G.........--T----A----A-T--C---G-C--T-CAG-AT-GACGGAC-T---ATACTACCCAGGA......................   7577
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                                                                                    see HIV-1 complete genome annotation in compendium for stem-loop positions
                 V5 region         -|                                                                                  |- Rev responsive element start
H1B.FR.83.HXB2      AGTCCGAGATCTTCAGACCTGGAGGAGGAGATATGAGGGACAAT...TGGAGAAGTGAATTATATAAATATAAAGTAGTAAAAATTGAACCATTAGGAGTAGCACCCACCAAGGCAAAGAGAAGAGTGGT   7741
Env                 E__S__E__I__F__R__P__G__G__G__D__M__R__D__N__.__W__R__S__E__L__Y__K__Y__K__V__V__K__I__E__P__L__G__V__A__P__T__K__A__K__R__R__V__V  gp120

H1A1.UG.85.U455     -AAAT----C----------------------------------...----A---------------G------------------------C------------------G------------------   7171
H1B.US.90.WEAU160   --A--------------------------A------A---T---...-----------------------------------------------------------------------------------   7745
H1C.ET.86.ETH2220   CAAAA-----A----------A----------------------...-----------------------------G---G-----A-G---C----------------T---C----A--G--------   7120
H1D.CD.84.84ZR085   --AAT--C-C---T-----------------------A-----C...---------------------------------------------C-------------------------------------   7262
H1F1.BE.93.VI850    -CATT----C-----------AG------A------AA------...------------C-------G------------G-------------------------------------A---CA------   7018
H1G.SE.93.SE6165    --AGT---------------------------------------...--------------------G------AC---------CA--T--C------------------G-----G------------   7159
H1H.CF.90.056       -AAATT-T-C----------------------------------...--------------G------------------------------C-G---A--------------A---G------------   7060
H1J.SE.93.SE7887    GCA-T----C----------AC-------A------A-------...---------------------------------G-G-----G---C-------------------------A-----------   7048
H1K.CM.96.MP535     -TAAT----C---------------------C------------...------------C-G------------------C-G---------C-----A------------G---C-G------------   6901
H101_AE.TH.90.CM240 -TAA-----C-------------------A-C--A-A-------...---------------------------------C-----------C-----A------------G------------------   7294
H102_AG.NG.-.IBNG   CAAAT--A-C------G---------------------------...--------------------G------------------------C----T------------CGT-----A-----------   7247
H1N.CM.95.YBF30     --GAAACA--AG-ATAT--CTC-------A-C---GTTA-TCTC...------CAA--G--G-----G--C--------T-GC--A-----CA-------------AGGT--A--T--A---C-CACA--   7286
H1O.BE.87.ANT70     TTAGACCA--AGGGG--GACATGAA--ATATATG---AACTG-ATTG-TC-ACTACA--G--GTA-GGGTA---CCTT-T-GTG-G-C---CAC-C-TA-T---AGGC-AGTCAT--GC-CT---ACTCA   7798
H1O.CM.91.MVP5180   GTGAAA-T-CAC-T-----A-T---G----------AA--T-TA...-------C-A----G--C--C--C---------C-G--AA----T--TA-T--------T--A--AATGTCA---CC-A-AA-   7797

CPZ.CD.-.ANT        -AA-T-TT-AAG-GTC-----CT-C-A---TAGCA...---C-A...------GCG--G--G-CC-GG--CC-G--G---G-G----RT--C--GTC------C--A--A-CA-GN--A--GCC--AAA-   7164
CPZ.CM.-.CAM3       CCAA-ATC-CGC-ATAC---AC-------A-C---GTA---TTG...-----GCT------GC-------C--G-----T-GC--A-----CA-------------A-GT--A--T--A--GCACACA--   7151
CPZ.GA.88.GAB2      -CAA-ACAGAAG-TTAC-TGTC---G-----------A--T-T-...-----G---------------------A-------------G---C-G--G--G-----A--A--A--------GTACACA--   7110
CPZ.GA.-.CPZGAB     GTAA-CT--CA--T------AC-------A-C----AA--T-T-...-----------GC-C-----G-----------TCG---A--G--T---TC---G-----A--A--A----GA--GCATACA--   7763
CPZ.US.85.CPZUS     G-AATATA-CAG-G-TG---AC--------------C--CTTTA...----A--A-------C----G-----G--G--C-GC--A-----TA-------G-----AGGT-----C--A--GCATACA--   7743
CPZ.TZ.-.TAN1       .....A-T-GT-AT-CC--CCA-TTTTCT-C-G-AGTA--AG-CTAT----A-GTA------GCA-G---------G--GG-----C-G--C--GTC---G--T--A-GGCCA-G---A--GCCT-AAA-   7355

H2A.GW.-.ALI        ..AA-C---CAAAT-TTA-CTTTA-T-C---GG--GCA--ACTA...-ACC--TTA-----GGGGG-T------T-----G-G--AAC----A-T--CT-C-----T--ATCA-A--G----TACTCCTC   8195
H2A.DE.-.BEN        G-A-TC-T-C-AA--TTA-CTTTA-T-C---AG--GCA--ACTG...-ACC--TTA---C-GGGAG-C--C---T--A--G----AAC----A-T--CT-C-----T--AG-TCAG-GA--GTACTCCTC   8211
H2A.SN.-.ST         ..AA-C---CAAAT-TTA-CTTTA-T-C---GG--GCA--ACTA...-ACC--TTA-----GGGGG-T------T-GA--G--G-AAC----A-T--CT-T-----T--ACCA-T---A---TACTCCTC   7641
H2B.GH.86.D205      -CAGTACC-C-AAT-TTT---TGA-T-C---AG--TCA--ACTG...-AT---TTG---C-GGGGG-C------T-----G----AAC----A-T--CT-C-----T--AG-T-T--GA---TACTCCTC   8187
H2B.CI.-.EHO        ..AA-CTT-CTAAT-TTA---TGA-T-C---AG--TCA--ACTG...-AT-A-TTG---C-GGGGG-C--C---T-----G-G--AAC----A-T--CT-T-----T--A-GTAT---A---TATTCCTC   8173
H2G.CI.-.ABT96      ..AA-C-T-CAAAT-TCAT-TTCA-T-C---GG--GCA--ACTG...-ATC--TTA-----GGGGG-T------T-----G----AACT---A-T--CT-T--------A--T-T-------TATTCCTC   7572
H2U.FR.96.12034     ..AATC-A-CAAAT-TCT-CATGA-C-C---AG--GCA--ACTG...-AT---TTA--G--GGGGG-T------T-G---G----AAG----A-T--CT-T--T-----ACCA-TG--A---TATTCCTC   7695

MAC.US.-.239        ..AA-C-A-CTAAT-TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG...-ATC--TTG-----GGGAG-T------T-----G-G--CACT---A-T--CT-G--C-----AG-T-TG-----GTACACTAC   8153
Env                 .__N__Q__G__N__I__T__M__S__A__E__V__A__E__L__.__Y__R__L__E__L__G__D__Y__K__L__V__E__I__T__P__I__G__L__A__P__T__D__V__K__R__Y__G__G  gp120

SMM.SL.92.SL92B     ..AAT----C-AAT-TTA-CATGA-T-C---AG--GCA--ATTG...-ATC--TTG-----GGGGG-T------T-G---G-G--CACT---A-T--CA-G--T-----AC-T-TG--A--GTACACCAC   7604
SMM.US.-.H9         ..AATA---C-AAT-TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG...-ATC--TTG--G--GGGAG-T--C---T-----G-G---ACT---A-T--CT-C--C-----A-GT-T---A--GTACACCAC   7642

STM.US.-.STM        ..AAT----CTAA--TCA---C-A-T-C---GG--GCA--ACTG...-ATC--TTG-----GGGAG-T--C---T-----G----AACT---A-T--CT-G--C--A--G--T-TG------TACACAAC   7807

SAB.SN.-.SAB1C      ..AA-AG--C-AATGTGA-GTT-TC-CCTC-G--TGAAAG--T-...---GCT-A------GGGAG-T--C---T----GG----CA-G---A-T---T-T--T--A-----A-T--GA---TACACT-G   8042

TAN.UG.-.TAN1       ..GAAAG--CTAATGTGA-ATTGAC--CTA--T--GA-A---TA...---GCTTA------GGGA-G------GC-CA--G-----------A-C--TT-C--G--A--AG--AT--GA---TAT--T-G   7846

VER.KE.-.AGM155     ..AA-AG--CAAATGT-A-ATTGA-TCCCC-G--AGAAAC--TC...---GCGGCA-----GGGC-G---C---T-G---G-G---AC----A-T---T-T--------AG-A-TC-G-C--TACAC--G   7866
VER.KE.-.9063       ..-ATAGA-C-AATGTGA-ATT-A-TCCCC-G--AGAA-GA-TC...---GC-GCA-----GGGACG-------T-G---G----CAC----A-C---T-T--------G--T-T--GAC-TTATAC--G   7886
VER.DE.-.AGM3       ..AA-AG--CTAATGT-A-ATT-A-TCCCC-G--AGAAAC--TC...---GC-GCA-----GGGC-GG--C---T-----G-----AC----A-T--CT-C--------AG-A-T--GA--GTATAC--G   7384
VER.KE.-.TYO1       ..AA-AGA-C-AA-GTGA-ACT-A-TCCCC-G--AGAATCT-TC...---GCGGC------GGGC-G---C---T----GG----CAC----A-T--CT-T--------AG-A-T--G-C-TTATAC--G   7355

COL.CM.-.CGU1       G--GT...GCT-ATCC-G-A-C-CC-AATTT--A-CAT-CATTA...A-T-CTTTG-----GGGA-G---C---T-G--------GAGGA--ACTACTTAT-TC--A--AG-TAT---A---TC----AA   7136

DEN.CD.-.CD1        ..A-AC-T--AACATTGA-GCTCTC--CT---G-----C-AGTC...------GC------GGCA-G--GG---T-----G-GT-AAC----A-T--CC-T--T--T--TTCA-TG-GAC--TAT-AA-G   7777

GRV.ET.-.GRI_677    CTGG-CCA--AAATGTGA-CCT-A-TCCTC-GG-AC-CAG--TA...---GCGTAC---C-GGGAG-C------T-----G-G--AAC----A-T--CT-T--T--T--AG-T-T--GA---TATACT-G   7748

GSN.CM.99.CN166     ..--TATC-A-A-G-CC--GTCG-CC...---G--GCT--TGCG...----ACTA------G-CC-GG--C-----G--GG-G--A--T--GC-CTCGA-G--C--A--TCC---T--A--G-A--AACA   7675
GSN.CM.99.CN71      ..---ATC-ATA-G-CC--ATCG-CC...---G-AGCC--TGCA...----AGTA---G----CC-GG--C--G--G--GG-G--A--T---C-TTCGC-G--C--A---TC---TC-A--G---CCACA   7681

DRL.-.-.FAO         ..-ATC----TAAATTTATACCGCA--AT--AG--CAAA-TC-G...-TC-C-GCA-T-GG-GCAC-T--C---T-G--C--GG-G--G---A-T--CT-T--T--A--TG-T-T-C-T---TACAACC-   7579

RCM.GA.-.GAB1       -CAGT----CAAA--TCA-CCTCTC--CG--AG--G-T--TT--...---GC-GCA-----GGGG-G------G-C-A--G----CAG----A-T--CT-T-----A--AG-AAT---A--GTACCA-AC   7434
RCM.NG.-.NG411      -TATGACA-CAAATGTCA-CTTGTCT-CT--AG-AG-A--T-TA...---GC-GCA-----GGGC-G---C--------GG-G---ATG---A-T---TAT-----A--A--T-TC-GA--GTAC-A-AC   7478

MND-2.-.-.5440      GA-ATATC--AAAATTTATACC-CA--ATTGG--TCAAA-TC-A...-AC-C-GCA-TGGGGGC-C-T--C---T-G--G--GG-G--T--GA----TT-T--C-----AG-CAT-C-C---CATCATT-   7521
MND-2.CM.98.CM16    ..-A-ATC---AAATTTGTGCC-CA--AT--GG-ACAAA--CGA...-TT-C-GCG-T-GG-GCAC-C---C--C--------G-G--C---A-T--CT-T--T--T--AG-A-TGGCA---TATCATC-   7888
MND-2.GA.-.M14      GA-A-CTA--AAAGTTT-TGCC-CA--AT--GG-ACAAA-TC-A...-TC-C-GCA-TGGG-GCAC-T------T-G------G-G--T--GA-----T-C--C--T--TG-T-T-C-C---TATCATC-   7817

MNE.US.-.MNE027     ..AA-C-A-CTAAT-TCA-CATGA-T-C---GG--GCA--ACTG...-ATC--TTG-----GGGAG-T------T-----G-G--CACT---A-T--CT-G--C-----A--T-TG-----GTACACTAC   7630

LST.CD.88.447       T---T...G--AGATTCTTGCCTCCCTCCTGGGAA-CAA-TC-G...-TTGTGGCAAC-GG-GC-C-C------T--A---GGC--AG----A-T--CT-T--T--A--AG-T-TGC-TC-GTAC-CACC   6918
LST.CD.88.485       T---T...G--AGATTCTTGCCTCCCTC-TGGGA--CAA-TC-A...-TTGTGGCAACGGG-GC-C-T------T--A---GG---AG----A-T--CT-T--T--A--AGCT-AGC-CCAGTAC-CACC   6915
LST.CD.88.524       T---T...--TAAGTTTTTGCCTCCCTC-TGGGA--CAA-TC-A...-TTGTGGCAAC-GG-GC-C-T--C---T-GA-C-G-C-GAG----A-T--CT-T--T--A--ATCA-AGC-TC-GTAC-CACC   6921
LST.KE.-.lho7       TAAGT...--AAAGTTCTTGCCTCC-TC-TGGGAA-CTA-TC-A...-TTGTGGCA---GGG-C----------T-GA-----T-GA-T---A-T--GT-T--T--T--AG-T-AGC-C--GTAC-CACC   7993

SUN.GA.98.L14       TC--A-TTG-AGC-TTC-AGCC-CCTACCA-C-CCTTAA-TC-A...-TTGTG--CAC-GG-GCAC-T--C---C------G----AGG---A-T--GT-T--T--A--AG-T-AGC-CC-GTAC-CACC   8064

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..ATGC-A--TAAATTCTTGCCTCCCA-T--A-CCTCCA-TC-A...-TTGTTGC-T-TGG-GC-C-T------T----C-----AATG---A-T--CA-------T--AG-T-TG--A---CACACTT-   7342

MON.CM.99.L1        .....A-CG-GAC-CTTGT-CCCTCG-C-C-GG----T---TCA...------TCA--GC-CAG-CG------G--G--GG-------C--C---TCTA-G-----T--A-CA--GC-------GACT-G   7701
MON.NG.-.NG1        .....ACAG--ACGTTGAT-CC-TC--C-CGAG--TCT---GCA...---C-CTCA--G--GAGC--G--C--G--G--CG-G--C--C--C--GTCT--G-----T--AGCA--CC-A--G---CAT-G   6326

MUS.CM.01.1085      .....TCA---AAT-TGA--CC-TC--C-A--G--TT----GCCTGGC-A-TGGAGCCTAAGA-GGT-C-A--G--G--GG-G--C--T---C-TTCCA-G--------GG-A-TGC-A-----GCCT--   7672

DEB.CM.99.CM40      .....AGT--AAC-CTTA-ACC-TC--C---C--C----CAGTA...------GCA--CC---T----------A-CA--G--G-AA----TA-----T-C--T---T--GCA-TG-GA--GTAC-A--G   7472
DEB.CM.99.CM5       .....A-C--GAA--T-A-ACCCTCCTC------T-A--CAGT-...-----GGCA--TC----C--G-----GA-CA--G--G--A----CA-C--GA-G--C--T--A-GTAT--GA--GTAC-A--G   7393

SYK.KE.-.KE51       ..--AC--T-GAATTTTG-ACCTACT-CTA--G--GAA--TGTG...------GC---T----TC--T------T-GA-TCGG---A----TA-T--CT-T--G--T--A-GTCA--G-C-CTAT-A-C-   7398
SYK.KE.-.SYK173     ..--TAC-T-GAA-TTTA--CC-AC--C-A--G--GA---TGT-...------GCA--TC-G-TC--T------T-GA-TC-----A-----A-T--CT-T--G-----TG-TCA-CGTC-GTAT-A-T-   7702
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                                            gp120 \/ gp41
H1B.FR.83.HXB2      GCAG...............AGAGAAAAAAGAGCA...GTGGGA...ATAGGAGCTTTGTTCCTTGGGTTCTTGGGAGCAGCAGGAAGCACTATGGGCGCAGCCTCAATGACGCTGACGGTACAGGCCAGA   7850
Env gp120           __Q__.__.__.__.__.__R__E__K__R__A__.__V__G__.__I__G__A__L__F__L__G__F__L__G__A__A__G__S__T__M__G__A__A__S__M__T__L__T__V__Q__A__R_   gp41

H1A1.UG.85.U455     -G--...............---------------...--T---...C--------A-C--------------A--------T--------A--------G--G-----A---------------------   7280
H1B.US.90.WEAU160   ----...............---------------...------ATGC--------A----------------------------------------------G---------------------------   7857
H1C.ET.86.ETH2220   -G--...............---------------GCA.........C-------------------------------------------------------A-----A---------------------   7226
H1D.CD.84.84ZR085   -G-A...............---------------...A-A---...C--------A----------------------------------G-----------G---------------------------   7371
H1F1.BE.93.VI850    ----...............---------------...-C----...C----------------------TC-T--G-ACAGCA-GGAGCA---------G--G--G--A---------------------   7127
H1G.SE.93.SE6165    -G--...............---------------...--T---...C-G------G-C--------------A--------------------------G--G-----A----------------T----   7268
H1H.CF.90.056       -G--...............---------------...------...--G-------CT-----------------------------------------G--G-----A--------------------G   7169
H1J.SE.93.SE7887    -G--...............---------------...------...---------G--------------------A----------T--------------G-----A----------------T----   7157
H1K.CM.96.MP535     ----...............---------------...--A---...T--------G-----T----A--------------------------------G--G-----A---------------------   7010
H101_AE.TH.90.CM240 -G--...............-----------G---...------...---------A--A--T----------A--------------------------G--G-----A---------------------   7403
H102_AG.NG.-.IBNG   -G--...............--------------G...--T---...C-G------G-C--------------A--------------------------GCGG-----A---------------------   7356
H1N.CM.95.YBF30     -AGT...............---------------GCCT-T---...C----T--GC----T--------TC-T-----------G-----------------G-----A------------------C-G   7398
H1O.BE.87.ANT70     T..................---------------...--A---...T-G---ATGC-A---T-G---G-TC-AA-T--------T-----------------GG---CA------G--------A--CAC   7904
H1O.CM.91.MVP5180   AA-CATTCACACCCCTCAC--G------------...--A---...T-G---ATGC-A---T-G---G-GC-AA-T--------T-----------------GG---CAG------------G-A--CAC   7921

CPZ.CD.-.ANT        AA-ACAACACTCC......---C---------GCATT...---...-----GCTG--C---T-G--TC-TC-CA-T-----T--C--T--A-----------G-----AG---------C----A----G   7282
CPZ.CM.-.CAM3       ATCA...............---------------GCCT-T---...C-G--T--GC----T-----------A-----------------------------A---G--GT----------------C-G   7263
CPZ.GA.88.GAB2      -GCAAAAGCACTTGAT...---TCC---------GCCT-T---...C-G--G--GC----T-----A---C-T-----------------------------A--TG---T------------A--TC--   7234
CPZ.GA.-.CPZGAB     -GCAAGACAGAAAGAC...---C-G---------GCCT-C--T...C-G-----AC--------------C----T--------------------------GG--G-A------------------C--   7887
CPZ.US.85.CPZUS     -A-A...............---------------GCCT-C---...C----T--AC-------G-----TC-T-----------------------------A---G-AGT----------------C--   7855
CPZ.TZ.-.TAN1       TA--GCCAATCATACT...--GTC--G-----ATGTG...--C...------CTG-----T-----A--TC-TA-T-----------T--A-----------G-----AG---------C----------   7476

H2A.GW.-.ALI        T...ACT......CCAAGG--GA-T-------GTGTGT-C...GTGC----G......---T-A--T--TC-C-CGA-------TTCTG-A------A-G--AG-TT-A------T-T-CT---T-TC-G   8307
H2A.DE.-.BEN        A...ACT......CCAGTG--GA-C-------GTGTGT-C...GTGC----G......---T-G--T--TC-C-CGA-------TTCTG-A--------GCGG--CC--------T-A-CC---T--C-G   8323
H2A.SN.-.ST         T...GCT......CCAGTG--GA-T-------GTGTAT-C...GTGC----G......---T-A--T--TC-CACGA--------GCTG-A--------G--G--CT--------T---CT---T-TC-G   7753
H2B.GH.86.D205      A...GTA......AAACCG--GA-T-------GTGTAA--...GTGC-----......---T-G--A---C-T-C-ATG-----TTCTG-A---------A-G--TT--------T-A-CT---T--C-G   8299
H2B.CI.-.EHO        A...GTG......ACACCG--GA-T-------GTGTAC-T...GTGC----G......--TT-G--A---C-T-CGA-G-----TTCTG-A--------G--G--CT-----T--T---CT---T--C-G   8285
H2G.CI.-.ABT96      T...GTG......ACACCG-A-A-T-------GTGTAT-T...GTGC----G......--TT-G--A--TC-T-C-ATG-----TTCTG-A------A----G--GT--------T---CT---T--C-G   7684
H2U.FR.96.12034     A...GTG......ACACCG--GA-T-----G-G-GTAT-T...GTGC-T--G......---T-G--T--TC-C-CCA-G-----TTCTG-A-----T--G--G--GT--------T-A-CT---T--C-G   7807

MAC.US.-.239        TGGTGGC......ACCTCA---A-T-------GGGTCT-T...GTGC----G......---T-G--T--TC-C-C-A-G-----TTCTG-A--------G--G--GT----------C-CT---T--C--   8268
Env gp120           __G__G__.__.__T__S__R__N__K__R__G__V__F__.__V__L__G__.__.__F__L__G__F__L__A__T__A__G__S__A__M__G__A__A__S__L__T__L__T__A__Q__S__R_   gp41

SMM.SL.92.SL92B     A...AGT......ACCTCA-AGA-T-------G-GTCT-T...GTGC----G......---T-G--T--TC-C-CGA-G-----TTCTG-A-----------G--GC-A--------T-CT---T--C-G   7716
SMM.US.-.H9         AACTGGT......GCCTCA---A-T-------GGGTCT-T...GTGC----G......---T-G--T--TC-C-CGA-------TTCTG-A--------G--G--GT--------T---CT---T--C-G   7757

STM.US.-.STM        T...AGT......ACCTCA---ACT--G----GGGTCT-C...GTGC----G......---T-G--T--TC-C-CGA-------TTCTG-A-----------G--GC------------CT---T--C-G   7919

SAB.SN.-.SAB1C      C............CCCGAA---C-------G-TGCCAT-C...GTGC----G......-----A--T--------------T---GCTG-A-----T-----GG-G-CAG-C--------C---T-TCAG   8151

TAN.UG.-.TAN1       --CAACT............C-------G--G-TGCCCT-C...GTGT-G--G......-----A--C--T-----G-----T---GCTG-A-----T---A-AG-G-CAG--T-------C---T--CAG   7955

VER.KE.-.AGM155     A...GGC......CAAGAG--GC-----C---TCCCGT-C...GTGC----G......-----A--C-----------T--T--G-CTG-A-----A-----GG-G-CAG-C--------C---T-TCAG   7978
VER.KE.-.9063       A...GGA......CAAGAC---TC----C---TCCCGT-T...GTGC----G......-----A--C-----A-----T--T----CTG-A-----A-----GG-G-CAG-C--------C---T-TCAG   7998
VER.DE.-.AGM3       A...GGT......CATGAC---AC---GC---TCCCGT-C...GTGC----G......-----A--C-----A-----T--T--G-CTG-A-----A-----GG-G-CAG-C--------C---T-TCAG   7496
VER.KE.-.TYO1       A...GGA......CATGAG--GC----G----TCCCGT-T...GTGC----G......---T-A--C--------G--T--T----CTG-A-----A-----GG-G-GC-GC--------C---T--C-G   7467

COL.CM.-.CGU1       TGTAAATTGGCATCATGGG---C----G----GCATCT-T-C-TTCTCCATC.........T-A-CCC-----A-T-GG--C--TGCTG-A------T----G--TG--G--------A-C-----TCA-   7257

DEN.CD.-.CD1        A-CAGAATCGGCAGAGTCTGTTTC-CGCC--AGGCGG-AA-TGTCTT---TGCT-GG-C--A-A--A--TC-CA-C----------CTGTC--------G-T-GG--CAGGCT-AG--------T--C-G   7907

GRV.ET.-.GRI_677    C-CCACA............-----------G-TGCCAT-C...GTGC----G......--T--A--C-----------T--T----CTG-A-----------GG---CA--------A--C---T-TC-G   7857

GSN.CM.99.CN166     C-CC............GCTGTG--G--------C...C-TTC-...T-G---ATA-CC---T-GAC---TC-CA-T--G-----T-C---G-----------GG---CAG---------A----T--C-G   7787
GSN.CM.99.CN71      T-CAGGGGTG......CATGTGA----G--G--C...A-TTC-...T-G--CATA-CC---T-GAC---TC-CA-T--G-----TGC---G-----------GG---CAG-------------AT--C-G   7799

DRL.-.-.FAO         --C-GGA.........CAC--GC-G--G----GTGCA...-TCGTGC-T--G......A-------CC-----A-CTTG-----TTC-G-A---T--T---TGG-G-C-G-CA----T--C---T--CAG   7691

RCM.GA.-.GAB1       -..................-A-C-G-----G-T-...CCTTTG...G-GCTG-G-...--T--A--T---C-CTC---------T-CTG-A-----------GG-G-CAG-C-----T--C---T--C-G   7537
RCM.NG.-.NG411      A..................-A-C----G----T-...CCTTTG...G-GCTG-G-...--T--A--T---C-CTCG--------T-CTG-A-----------GG-G-CAG-C-----A--C---T--C-G   7581

MND-2.-.-.5440      --CTAAT.........ACA--GC---------G-GCG...-TCTTAC-T---......A-G--C--CC--C-A--TTTG-----TTC-G-G------T---TGG-GG--G-C-----T--C---T--CAG   7633
MND-2.CM.98.CM16    --CAGAA.........GCT--GC-G--G--G-G-GCG...-TCTTGC-T--G......A-GT-C--CC--C-A--TTTG-----TTC---G------T---TGG-GG--G-C-----T--C---T-TCAG   8000
MND-2.GA.-.M14      A-CAGAT.........GCA-AGC-G--G----G-GCA...-TCTTGC-T---......A-G--C--CC-------CTTG-----TTC-G-G------T---TGG-GG--G-C-----T--C---T--CAG   7929

MNE.US.-.MNE027     TGGTGGC......ACCCCA---A-T-------GGGTCT-T...GTGC----G......---T-A--T--TC-C-C-A-G-----TTCTG-A--------G--G--GT----------C-CT---T--C-G   7745

LST.CD.88.447       C............AGTAGT-AGC-G--G------GCACC-CTGGCTC----T......GC-T-G--AC-TC-CA-T--T-----T-CTG-A------TT--TA--G-C--TA--A--T--C--A---CA-   7030
LST.CD.88.485       C............AGTAGT-AGC-G--G------GCACC-CTGGCTC----T......GC-T-G--AC-TC-CA-T--T-----T-CTG-A------TT--TA--G-C--TA--A--T--C------CA-   7027
LST.CD.88.524       C............AGGGGA--GC---C-------GCTCCACT-GCTC----T......GC-T-G--AC-TC-CA-T--T-----T-CTG-A------TT--TA--G-C--TA--A--T--C------CA-   7033
LST.KE.-.lho7       C............AGGGGA--GC---CC------GCGCCTCTGGCTT-----......GC-T-G--AC-TC-CA-T--T-----C-CTG-A------TT--TA--G-C--TA--A--T--C------CA-   8105

SUN.GA.98.L14       C...............AGG-AG-----G--G---GCACCT-TTGCCC-----......GCTT-G-CAC-TC-CA-T--T--G--T-CTG-A------TT--TA--G-C--TA--A--T--C------CA-   8173

MND-1.GA.-.MNDGB1   A-CTGAA......CATCAT-A---G--G----G-GCA...-T-ATAC-T--T......A-------TC-GC-CTCGCTG------TC-G-G------T---TG--GG--G-A-----T--C--AT-TCAG   7457

MON.CM.99.L1        -GTA............CAC--G-----G------ATT......ACTT-G--TATGGCC--T--G--C---C-CA-CA-G------G----A-----------GG-G-CAG-C------------T-TC-G   7813
MON.NG.-.NG1        --TA............ATG-------G-C----TATC......ACAT-G---ATGGCC--T--G--C--TC-CA-CA-G------G----G-----------GG-G-CAG-C------------T--C-G   6438

MUS.CM.01.1085      C-CA.........CATGTGCAT-C--G-GCCATCTCA...TTGGGC---ACC......--TT-A--A--TC-CA-C---------G----A-----------GG-G-CAG-C------------T-TC-G   7784

DEB.CM.99.CM40      A-C-......GAGTCGGTA---C-C--G--G---GCA-GAATTGCTT-T--T......C-GG-A-CA--TC-CA-TA-------TGCTG-------------G----CAG--------------T-TC-C   7590
DEB.CM.99.CM5       A-C-......GAGTCTGCA---C-------G--GGCG-GAATTGCTT-T--T......C-AG-G-CT--TC--A-TA-------TGCTG-------------G----CAG--------------T--C-C   7511

SYK.KE.-.KE51       --CT............ACG-A-C-G---------GCACCATTGGCAC-T--G......-----G--A--AC-CTCG-----G--T-CTG-A-----GAGC--TG-G-CAG----T--AC-C---T--CAG   7510
SYK.KE.-.SYK173     --CT.........AATACC--G--------G---GCACCATTGGCAC-T--G......-----G--A--AC-CTCG--T--G--C-CTG-A-----G-GC--TG-G-CAG----A--AC-C---T-TCAG   7817
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H1B.FR.83.HXB2      CAATTATTGTCTGGTATAGTGCAGCAGCAGAACAATTTGCTG...AGGGCTATTGAGGCGCAACAGCATCTGTTGCAACTCACAGTCTGGGGCATCAAGCAGCTCCAGGCAAGAATCCTGGCTGTGGAAA   7977
Env                 _Q__L__L__S__G__I__V__Q__Q__Q__N__N__L__L__.__R__A__I__E__A__Q__Q__H__L__L__Q__L__T__V__W__G__I__K__Q__L__Q__A__R__I__L__A__V__E__   gp41

H1A1.UG.85.U455     -----------------------A-------G----C-----...--------A-----T---------------A-------T-----------T--A---------------G---------------   7407
H1B.US.90.WEAU160   -T---------------------A------------C-----...-----------------------------CG----------------------A---------------G---------------   7984
H1C.ET.86.ETH2220   -----------G-----------A-----A-G----------...-AA-----A---------------A-------G-----G-----------T------------A-----G--------A-A----   7353
H1D.CD.84.84ZR085   ---G-------------------A-----A------------...--------A-----------------------------G-----------T--A--------------------------A----   7498
H1F1.BE.93.VI850    --------------A--------A-----A------------...-----------A--------------------G-----------------T--A---------------G---------------   7254
H1G.SE.93.SE6165    --------------C--------A-----AGG---C------...--------A--------G--------------------------------T--A---------------C----------A----   7395
H1H.CF.90.056       -----------------------------A-G----------...--A-----AC------G-------A-------G-----G-----------T--A---------------G----C----------   7296
H1J.SE.93.SE7887    -----G--------C--------A-----A-G----------...-A------A---------------------A-------T-----------T------------------G---------------   7284
H1K.CM.96.MP535     -----------------------A-----A-G----------...--A-----A--A--------A--------A--G-----G-----------T--A-------G------------------A----   7137
H101_AE.TH.90.CM240 -----------------------A-----A-G----------...--------A--------G--------------------------------T--A---------------G---------------   7530
H102_AG.NG.-.IBNG   -----------C--C--------A-------G----------...-AA-----A-----T-----A---------A-------G-----------T--A---------------G--------C------   7483
H1N.CM.95.YBF30     AC------A-----G--------A--------T-T-C--T--...--A--A--A-----------A---T-----------T--A----------T--A-------------A-G----T---A-A----   7525
H1O.BE.87.ANT70     ACT--GC--AAG-----------A------G----CC----A...--A--A--AC----C--G-----AT--C--AGG--AT-TR-A-----T----GA--A----GA--TC-CC-G--A--CT-A----   8031
H1O.CM.91.MVP5180   AGTG--C--AAG-----------A------G----CC-----...--A--G--AC----C--G--A--CT--C--AGGT-AT-T--A-----T--T-GA--A----GA--TC-CC-G-AA--CT-A----   8048

CPZ.CD.-.ANT        A-T--GY-CCA------T--A--A------GC----C-----...CAA--C--A---A-A--G--A------C-A--G---T-G--------AG-A--A--A--------------G--T--A--C--G-   7409
CPZ.CM.-.CAM3       -----------A--G--------A-----------CC-----...C-A--A--A---------------T-----------T----T--------T--A--------A------G-T--T-----A----   7390
CPZ.GA.88.GAB2      A-CC-GC-T--G--A--------------A--T--C------...C-A--C--A--A--T--G--A--C---C----G--AT-------------A--A-----------G--GG----T----------   7361
CPZ.GA.-.CPZGAB     --G--GC----G--------------A-----T---C--T--...-AA--A--A-----T--------C--A--------AT--A-------AG-A--A--A--A--A--C---T-G--T-----A----   8014
CPZ.US.85.CPZUS     -----------A--G--------A--------T---C----A...--A--A--A-----C---------T-A--------AT----T--------T--A-----T--A--C---G-A--T----------   7982
CPZ.TZ.-.TAN1       GG----C-C--------T--A--------AC-A--CC----T...CA---C--A--A--------A--CT-------G---T-T--A--------T--------------C-----G--T--A--A--G-   7603

H2A.GW.-.ALI        ACT------G-C--G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG-CA--AGA------G-AA------G---G--C--------A-CG--AA-T------------G--ACT---A-C--G-   8434
H2A.DE.-.BEN        ACT---C--G-C--G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TAG-CA--AGA-----AG-AA------G---G--C--------A-CG--AA-C------------G--ACT---A-C--G-   8450
H2A.SN.-.ST         ACT------G-C--G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG-CA--AGA-----AG-AA------G---G--C--------A-CA--AA-T------------G--ACT---A-C--G-   7880
H2B.GH.86.D205      ACT---C--G-C--G---------------C-AC-GCCTG--...GAC-TGG-CA-AAGA------G-A-------GG--G--C--------G-CG--AA-C------------G--ACT--CA-C--G-   8426
H2B.CI.-.EHO        ACT---C--G----G---------------C-AC-GC-CG--...GAC-TGG-CA-AAGA-----AG-A-------GG--G--C--------G-CG--AA-C------------G--ACT--CA-C--G-   8412
H2G.CI.-.ABT96      ACT--G---G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAT-TGG-CA--AGA------G-AA------G---G--C--------G-CG--AA-C------A-T---G--ACT--CA-C--G-   7811
H2U.FR.96.12034     ACT---C--G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG-CA-AAGA-----AG-AA------GG--G--C--------A-CT--AA-C------A-T---G--ACT--CA-C--G-   7934

MAC.US.-.239        ACT------G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG-CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-CA---A-C------A-T--GG--ACT--CA-C--G-   8395
Env                 _T__L__L__A__G__I__V__Q__Q__Q__Q__Q__L__L__.__D__V__V__K__R__Q__Q__E__L__L__R__L__T__V__W__G__G__K__N__L__Q__T__R__V__G__A__I__E__   gp41

SMM.SL.92.SL92B     ACT------G----G--------A--A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG-CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-CT--AA-T--T---A-T---G--ACC--CA-C--G-   7843
SMM.US.-.H9         ACT--G---G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAT-TGG-CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-CT---A-C------A-T---G--ACT---A-C--G-   7884

STM.US.-.STM        ACT------A----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG-CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-C----A-C------A-T---G--ACT---A-C--G-   8046

SAB.SN.-.SAB1C      --G---C-CG----G---C-------------A---C----T...GC----G-A---CA---G-----AA--C-AA-G-----TA-T-----TG-A--AA-C---A-T--CC-CG--ACT---C-T--G-   8278

TAN.UG.-.TAN1       ------C-TG-A--G---T-------------G---C-----...GC---AG-----CA---G-----GA--C-AA-G-----CA-T-----TG-G--AA-C---A-T--CC-CG--ACT--CC-T----   8082

VER.KE.-.AGM155     --T---C-TG----G---T-------------G---C-----...GC----G-G-GA--T--------GA-----A-G--G--CA-T-----TG-G--AA-C---A-T--CC-CG--ACA---C-T--G-   8105
VER.KE.-.9063       --T---C-TG----G---A-------------A---C-----...GC----G-G-----T--------AA-----A-G--G--CA-T-----TG-G--AA-C---A-T--CC-CG--ACA---C-T--G-   8125
VER.DE.-.AGM3       --T---C-TG----G---C-------------G---C-----...GC----G-G-----T--------GA-----A-G--G--CA-T-----TG-G--AA-C---A-T--CC-CG--ACA---C-T--G-   7623
VER.KE.-.TYO1       --T--GC-TG----G---C-------------G---C-----...GC----G-G-----T--------GA-----A-G--G--CA-T-----TG-T--AA-C---A-T--CC-CG--ACA--CC-T--G-   7594

COL.CM.-.CGU1       TCCC-TAATGGAA-GGCTAGTGCCAGCAGC---CGAA--T--CTG-AACTGG-C---A----GTCTGCA---C-A--G-----G--------GG-T--AA-C-------T-C--G-TGCCA--A-A---G   7387

DEN.CD.-.CD1        G-T---C-TG-C--G-----------A---C-AG-GC--T--...--A---G----A-GT--CAGTGCA--AC----GT-GT----A--------T--AA-C---A-C--TC-CC-GACT--AA-A--G-   8034

GRV.ET.-.GRI_677    --T--GC-TG----G---T-------------G--C------...GC----G-G--ACA------A--GT-----A-G--G--CA-T-----TG-G--AA-C---A-T--CC-CG--ACA---C-C--G-   7984

GSN.CM.99.CN166     TCT--G---G----G---A-----------G-G--CC-----...------G-A-----C------AGCT-A--A--G-CAT-T--A--------A--A-----A--AA-CC-CC-GTCAT-AC-A--G-   7914
GSN.CM.99.CN71      TC---G---G----G---------------G-G--CC-----...------G-A-----C------AGCT-A--A--G--AT-T--A--------A--A-----A--A--CC-CC-GTCTT-AC-A--G-   7926

DRL.-.-.FAO         GCT--GC--A----G--G---G-------A--GC-AC-----...C-CCTGG-G--ACA-------G-GT-AC-CA-GT-A--TA--------G-A---A-C--------CC-CC--ACA---C-T--GG   7818

RCM.GA.-.GAB1       --T--GC-TG-A--G---T----------A--G--CC-----...GACATAG--A--CG---G---A-----C-AA-G-----C--------A-CT--AA-T--------GC-TG--ACT---A-T--G-   7664
RCM.NG.-.NG411      --T--GC-TG----G---T-------------G--G------...GACATAG----ACA---G---G-A---C-AA-G-----C--------G-CT--AA-C--------GC-TG--ACT---A-T--G-   7708

MND-2.-.-.5440      ACT---C--AA---G--T---G----------GGT-C-----...--CCTG--A--TCA---CTCCG-GT-A--AA----A--TA-------TG-A---A-T--T----TCC-CC--ACA--CT----GG   7760
MND-2.CM.98.CM16    GCT--G---AA---G--T---G----------GGT-C-----...--CCTG--A--TCA---CTCCG-GT-A--AA----A--TA-------TG-A---A-T--T-----CC-CC-TACA--CT----GG   8127
MND-2.GA.-.M14      GCT--G---AA---G--T---G----------G-T-C-----...--CCTG--A--TCA---CTCCG-GT-A--AA----A--TA-------TG-A--AA-T--T-----CC-CC--ACA--CT----GG   8056

MNE.US.-.MNE027     ACT------G----G-----------A---C-AC-GC--T--...GAC-TGG-CA--AGA-----AG-AT------G---G--C--------A-CA---A-C------A-T---G--ACT--CA-C--G-   7872

LST.CD.88.447       GT-G--A-ACAA--G---T-------------GC-G------...GT-CT-G-----AAA--G--AG-G--C--AAG------CA-------AG-G---A-T-----A---C-CC-GACA---A-T--GG   7157
LST.CD.88.485       GT-G--A-ACAA--G---T-------------GC-G------...GT-CT-G-----AAA--G--AG-G--C--AAG------CA-A-----AG-G---A-T-----A---C-CC-GACA---A-T--GG   7154
LST.CD.88.524       GT-G--A-ACAA--G---T-------------GC-G------...GT-CT-G-----AAA--G--AG-G---C-AAG------CA-------AG-G---A-T-----A---C-CC-GACA---A-T--GG   7160
LST.KE.-.lho7       GC-G-C---CAA--G---T-------------GC-G------...GT-CT-G-----AAA--G--AG-A-----AAG------CA-A-----AG-G---A-T-----A---C-CC-GACA--CC-T--GG   8232

SUN.GA.98.L14       GC-G-C---CAA--G---T-------------GC-G------...GT-CT-G-----AA---G--AG-G--AC-AAG------CA-A-----AG-G---A-T-----A---C-CC-GACA--CC-A--GG   8300

MND-1.GA.-.MNDGB1   TCT--GG--A----G------G-A--A--A--AC-G---T--...-A-CTC--A---CAA--GTCTG-A--C--AA-------CA-A-----AG-A---A-TT-A---A-TC-CC-GACCAG-T----G-   7584

MON.CM.99.L1        TC----C--G----G---------------G-G--CC-----...-----CG-AACA--C------AGCT-AC-A--G--T--T--T-----AG----------A-----CC-CC-GAC------A--G-   7940
MON.NG.-.NG1        TCT--G---G----G---------------G-G--CC-----...-----CG-AACT--C--G---AGCT-A--A--G---T-T--------------A--AT-A-----CC-CC-GAC------A----   6565

MUS.CM.01.1085      TCT--G---G-C--G---------------GCA---C-----...--A--CG-A--A--C-----A-----A--A--GT-GT-T--T--------T--A-----A-----TC-CC-GACA--GC-T--G-   7911

DEB.CM.99.CM40      TCT--GC--AG---G-----------A---C-AG-GC--T--...-A----G-G-----T--CGG---G-----AAC-T-A----C------AG-G-GAA-C---A-CA-CC-CC-GACT---A-A--G-   7717
DEB.CM.99.CM5       TCT--GC--AG---G-----------A---C-AG-GC--T--...-A----G-G-----T--CGG----------TC---A----CA-----AG-G-GAA-C---A-CA-CC-CC-GACT---A-A----   7638

SYK.KE.-.KE51       ACT--G---G----G---------------C-A--G------...GA----G-A-----A--------C--C--AGGCT-A--G--------TG-G--AA-C--TA-C--CC--C--ACT---C-A--G-   7637
SYK.KE.-.SYK173     ACT--G---G----G---------------C-A--G------...GA---AG-------A--G--A--C--C--AGGCT-A--T--------TG----AA-C--TA-C--CC-GC--ACA---T-A--G-   7944
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H1B.FR.83.HXB2      GATACCTAAAGGATCAACAGCTCCTGGGGATTTGGGGTTGCTCTGGAAAACTCATTTGCACCACTGCTGTGCCTTGGAATGCTAGTTGGAGTAATAAATCT.............................   8078
Env                 R__Y__L__K__D__Q__Q__L__L__G__I__W__G__C__S__G__K__L__I__C__T__T__A__V__P__W__N__A__S__W__S__N__K__S__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.   gp41

H1A1.UG.85.U455     --------C----------------A--A--------C-----------G-----C---------A-------C-----CT--------------------.............................   7508
H1B.US.90.WEAU160   ----------------G--------------------------------------C---------A------------------------------G----.............................   8085
H1C.ET.86.ETH2220   --C------G---------------A-----------C-----------------C-----------------------CT----------------G---.............................   7454
H1D.CD.84.84ZR085   -------G-----------------A--A----------------------A-------------A----A--C-----CT---------------G----.............................   7599
H1F1.BE.93.VI850    -------------------------A-----C-----C-----------------C---------AA------C-----CT--------------------.............................   7355
H1G.SE.93.SE6165    -------------------------A-----------C-----------------C---------AA------C-----C-T-------------------.............................   7496
H1H.CF.90.056       ---------G---------------------------C-----------------C---------AA------------CT-------------------A.............................   7397
H1J.SE.93.SE7887    -------------------A-----A-----------C-----------------C---------AA------C---------------------------.............................   7385
H1K.CM.96.MP535     -------------------------A-----------C-----------------C---------AA------C-----CT----C------------..............................TC   7237
H101_AE.TH.90.CM240 -----------------A--T----A--AC-------C------------A----C-----------------C-----CT-C-C-----------G----.............................   7631
H102_AG.NG.-.IBNG   ---------GA--------------A--A--------C-----------------C---------A----A--C-----CT----C------------A--.............................   7584
H1N.CM.95.YBF30     -------T-G------G--AA----AA-TC-A-----C-----A------ACA--A---TAT--CA---------------AG-C------C--C--TA-CTCT..........................   7629
H1O.BE.87.ANT70     CC-TA---C--A----G--A-----AA-CC-A-----C--TAAA-----G--AG-C---TA---AT-A--AAAA------AGA-CA----TAGGA...................................   8126
H1O.CM.91.MVP5180   CCCTTA--C--A----G--A-G---AAACC-A-----C--TAAA--------A--C--TTA---AT-A--AAAA-----CA-ATCA---TCAGGA...........................AGATATAA   8151

CPZ.CD.-.ANT        AG-------GA--------A--AT--A-CC-C--------TG---AC--GG-G-CC--TCA----A-G------------AA-TCC---GTA--CTTCA-GCAAACATGT...GCAAAGAACAGCAGTGA   7536
CPZ.CM.-.CAM3       -------C-GA-----G--AA----A--CC-A-----C-----A------GC------TTAT---A--------------AA--C-------GC---T...........................ACATC   7493
CPZ.GA.88.GAB2      ----T-----------G--AG----A-CAC-A-----C------------ACTG-G---TA-T--A----A--C------A--TCC----AC-G---CAAA...........................TC   7464
CPZ.GA.-.CPZGAB     -G-----GC-------G---A-T-----CC-G-----C-----------GGCTG-C--TTAT--CA-G-----------CAACTC----CC-GGG...AGC........................AATTC   8117
CPZ.US.85.CPZUS     -------T--------G---A----A--TC-G-----C-----A------ACA-----TTAT--CA---------------A--CC--------C--C...........................CTCTC   8085
CPZ.TZ.-.TAN1       A----A---GA--C-----------AA-CC-C-----A--TG--AAC---T-GG-G--TCA--G-AG------A-----CCTC-CC---GC-G-AG-T---ACAAAGTGCAATCACAGTGATGCAAAGTA   7733

H2A.GW.-.ALI        A----T-------C--GGC--GG--AAATTCA-----A--TG-ATTT-G--AAG-C---CA----A----A--A---GTAAA--AC-CC.........................................   8523
H2A.DE.-.BEN        AG---------C----GGCA-AG--AAATTCA-----A--TG-GTTT-G--AGG-C---CA----A----A--G---GTAAA-GAC-CT.........................................   8539
H2A.SN.-.ST         A----T-------C--GGC--AA--AAATTCA-----A--TG-GTTT-G--AAG-C---CA----A----A--A---GTAAA-GACACC.........................................   7969
H2B.GH.86.D205      A---------------GGCA-AA--AAATTCA-----A--TG--TTC-G--AGG-C--TCA---GA----A--A---CCAAA-GAAACC.........................................   8515
H2B.CI.-.EHO        A---T--C--A--C--GGCA-AA--AAATTCA-----A--TG--TTC-G--AGG-C--TCA---GA----A--A---GTAAA-GAA-CC.........................................   8501
H2G.CI.-.ABT96      A---T--------C--GGCA-GG--AAATTCA-----A--TG-GTTT-G--AGG-C---CA----A----A------G----CCT-G-TGC-------A-A.............................   7912
H2U.FR.96.12034     A---------------GGCAAGT--AAATGCA-----A--TG-CTTT-G--AGG-C---CAT---A-------A----TAAACGACACA.........................................   8023

MAC.US.-.239        AG---T-------C--GGC--AG---AATGC------A--TG-GTTT-G--AAG-C---CA----A----A--A---CCAAA-GCAA-T.........................................   8484
Env                 K__Y__L__K__D__Q__G__Q__L__N__A__W__G__C__A__F__R__Q__V__C__H__T__T__V__P__W__P__N__A__S__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.   gp41

SMM.SL.92.SL92B     A---------------GGCA-AG--AAATTCA-----A--TG-ATTT-GG-AAG-C---CA----A----A-TA---CCAAA-GACA-T.........................................   7932
SMM.US.-.H9         AG--------------GGC--CRN-AAATTCA-----A--TG--TTT-GG-AGG-C---CA----A-K--A--A---CCAAA-GACACA.........................................   7973

STM.US.-.STM        A---------------GGCA-AG--AAATTC------A--TG-GTTT-G--AGG-C---CA---CA----A--A---CCAAA-GA--CT.........................................   8135

SAB.SN.-.SAB1C      A-------G-------GGCA-GGT--AAC--------A--TG--TTC-GG-AGG-G--TCA---GA-G--C-T------GTA--A-AAC.........................................   8367

TAN.UG.-.TAN1       A-------G-------GACA-GG--AAATT-G-----A--TG-ATTC----AGG-G--TCA----A-G-----G----C-TTC-ACAAT.........................................   8171

VER.KE.-.AGM155     AG-----GGC------GGCA-GGT-AAACGC------G---G-GT-G----AAG-A--TCAT--AA-A--A--C----CGTGG-A-AAT.........................................   8194
VER.KE.-.9063       AG------G-------GGCA-GAT--AACG-C-----G---G-AT-G----AGG-C--TCAT--CA-A--A--A---C-ATGGCAAAAC.........................................   8214
VER.DE.-.AGM3       AG------G----C--GGC--GGT--AATGC------G---G-AT-G--G-AAG-C--TCAT--AA-C--A--G---C-GTGG-A-AAT.........................................   7712
VER.KE.-.TYO1       AG------G-------GGCA-GA--AAACTCC-----G---G-AT-G----AAG-A--TCAT--CA-A---GAG---CCCTGG-CAAAT.........................................   7683

COL.CM.-.CGU1       -T--TT-GG----A---GCAAAG--T-CC-GCATT--G--TG-AAAC-TG-AA-----T-GA---AT------C-----CAAG-CC---.......................................GG   7478

DEN.CD.-.CD1        A---T--T--A--C---GCA--G--AAATGAA-----A--TG-CT-G--G-AA-----TCA---CT-A--AGAA----GCAA-CAA-CA-TACC-GG--TG........................GCATT   8140

GRV.ET.-.GRI_677    AG------G-------GGCA-GG--AAATTCA-----A--TG-GT-G----AAG-A--TCA---CA-A-----A-----GTA--A-AAC.........................................   8073

GSN.CM.99.CN166     A---TT-G-G-------ACCA-T--CCAAGCA-----C--TG-GAAC-GG-CA--C--TCA---CATA--A--------CA-CTCA---GC----GGC--G.............................   8015
GSN.CM.99.CN71      A------G-G-------ACAA-T--CCAAGC------C--TG-GAATC-G-CA--C--TCA---CATA--A----------ACTCA---GC---G--C--G.............................   8027

DRL.-.-.FAO         A----A--GGA--C---GCAA-GT--A-CC-C-----A-----CTTTGC--AAG-A---CAT--AAA----GTA---CCCAA-GAG-CA.........................................   7907

RCM.GA.-.GAB1       A-------GCA--C---TCT--AT--AAT-CA-TT--G--TG-CT-G-G--AAG-C---CAT--A-TG-----G----CATTC.............................................AA   7749
RCM.NG.-.NG411      A-------GC---C---TCT--AT-AAAT-CA-TT--C--TG-AT-G-G--AAG-G--TCA---AA-G---GAG----TATA-.............................................AG   7793

MND-2.-.-.5440      A----G--GC---C---TCAAGG--CTC-G-A-----A--T--ATTCTCC-AAG----TCAT---AG---AAAA---CCCAA--A-A-T.........................................   7849
MND-2.CM.98.CM16    AC--TG--GCT------GCAAGA--ATCC--G-----C-----ATTCGCC-AGG-A---CA---ACA---A--A---CCAAA-GAC-CT.........................................   8216
MND-2.GA.-.M14      AC--TG--GC---C---TCAAGA--A-CAG-A-----A-----ATTCTCC-AAG-G--TCAT---AA---T--G---CCAAA-GAAA-T.........................................   8145

MNE.US.-.MNE027     AG---T-------C--GGC--AG--AAATGC------A--TG-ATTT-G--AAG-C---CAT---A----A--A---CCAAA-GCAA-T.........................................   7961

LST.CD.88.447       AG-----------C---ACT--G--T-CTTCC-----G--TCAAT-G----AAG-A--TCAT---AA---AGAA-----CTA--A-............................................   7243
LST.CD.88.485       AG-----------C---GCT--G--T-CTTCC-----G--TCAAT-G----AA--A--TCAT---AA----GAA------TA--A-............................................   7240
LST.CD.88.524       AG---T-G--A--C---GCA--A--T-CCTC------G--TCAGT-G----AAG-G--TCAT---AA---A--A------TA--A-............................................   7246
LST.KE.-.lho7       AG--TG-G--AC-----GC------T-CCTC------G--TCAAT-G----AGG----TCAT---AA----GAG----CATA--A-............................................   8318

SUN.GA.98.L14       AG--TG-GC-A--C---AGC--TT-A-CTTC------G--TCAAT-G----AAG-A---CAT---AA------C------TA--A-............................................   8386

MND-1.GA.-.MNDGB1   AT--TA-C-----C---GCTT-G---TCTCAA-----G--T--AT-GGC--AGG-G--TCAT---T----AGAG----C-AA--CAA-C.........................................   7673

MON.CM.99.L1        AG-T-A-------C---ACAT-G--AAATGCA-----A--TG-CAAT---GC-G-G--TCA---AA-A-----G-----CAA-TC----GCA--AGGTCAC.............................   8041
MON.NG.-.NG1        AG-T-A-------C---ACAT-GT-AAATTCA-----A--TG-CAATCGCGCAG-R---CA---ACAA----TA-----CAA--CG---GC---AGGCCAC.............................   6666

MUS.CM.01.1085      AG-T-A-------C---GCC--T---AATC-C-----A--TG-AAAC-GG-AG-----TCA----AGA-----A-------A-TCA---GCA---C-CA-C.............................   8012

DEB.CM.99.CM40      AG---T----A--C---GCAAAAT-AAATGAA-----C---G-CTTC----AG--C--TCAT--CA-G--C---------AACTC-CT-GAG......................................   7809
DEB.CM.99.CM5       AG--------A-----GAGCAAGT-AAATGAA-----A--TG-CTTT----AA--C--TCA----A-G--C--------CCA--CA---G-A......................................   7730

SYK.KE.-.KE51       CG--T--C-GA--C---GCCA-TA--TCA-A------A---G-ATTT--G-AA-----TCA---A--A--AA-G---C-GCAAGCA--TG-C-----C---CGT........................TG   7743
SYK.KE.-.SYK173     CG--T--C-GA--C--GGCCA--T--TCA-A------A---G-ATTC--G-AG--C---CAT--A--A---A-G---G-GAAAGCA--TG-A--C--C--CAAC.....................TTCTG   8053
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H1B.FR.83.HXB2      .CTGGAACAGATTTGGAATCACACGACCTGGATGGAGTGGGACAGAGAAATTAACAATTACACAAGCTTAATACACTCCTTAATTGAAGAATCGCAAAACCAGCAAGAAAAGAATGAACAAGAATTATTG   8207
Env                 __L__E__Q__I__W__N__H__T__T__W__M__E__W__D__R__E__I__N__N__Y__T__S__L__I__H__S__L__I__E__E__S__Q__N__Q__Q__E__K__N__E__Q__E__L__L_   gp41

H1A1.UG.85.U455     .-A---GG-C--A------A---T-------C--C-A-----G-A--------GT-G-------G--A-----T-TCAAC-------G--------G--------G-------------T---C------   7637
H1B.US.90.WEAU160   .-A---TT-C---------A---T------------------G---------------------G--------T--AA------------------G-----A--------A-----G------------   8214
H1C.ET.86.ETH2220   .-AA--GG--------G--A---T----------C-------T----------GT-----T---GA-A-----T--AAT--GC------TC--------------G--C--A------A----T---C-A   7583
H1D.CD.84.84ZR085   .G-A--GT-T------GGGA---T----------C-------A---------G----------GG--------T--AA---G----------------T-------------------A----------A   7728
H1F1.BE.93.VI850    .-A----G-----------A---T------------------A-AG--G----G-------T---A-A-----T--AAA--G--------G--A-----------G------------------------   7484
H1G.SE.93.SE6165    .TATA-TG-A------G--A---T---T-----A--A-----A--G-----C------------TA-CA----T--AG-C--C----------A--G--------G-----------------C------   7625
H1H.CF.90.056       .-A-AGTG-A--C---G-CA---T---T--------A-----T-A-C------G----------GAGGA----T--AGG--GC------TC-------C------G--------------G--C-----A   7526
H1J.SE.93.SE7887    .TAT--GG-C------G-GA---T---------AC-A-----A--G------------------G-AA-----T--AGTC-----------G-A-----------G-----T------A----C------   7514
H1K.CM.96.MP535     TTG----G----------CA---T------------------A-A---G---GG-------T--GA-AC----T-TAAG--------------A----C------G-----------------T------   7367
H101_AE.TH.90.CM240 .T-T---G----------CA---T---A-----A--A-----G----------G-----------A-CA----T-TGAGA--C--AC---------G-----A--G--C-G-------A-G--T--G--A   7760
H102_AG.NG.-.IBNG   .T-TA-TG-C--A---G--A---T---------AC-A-----G-A--------G----------GA-A-----T-TAATC----------------G----G---G-----------------C--G---   7713
H1N.CM.95.YBF30     .TAT--TACA--C------A-TTTA------CAAC-A-----TGAGA--G-A-GA--C--TT--G-TG-C--TTTTGGAC-T--A---C-GG-A---G-A--A--GA-C-CA-----GA--TC-C-C---   7758
H1O.BE.87.ANT70     .AAC---AGC------G-CAC-TTA--A---CA---A-----TC-GC-G--A-G---CATA-GCTC-ACC---T-TGAGGA---AC--A-GG-A---GTA-----G---C-A-----GA--A-G--GC--   8255
H1O.CM.91.MVP5180   TGAT--CAGT------G-CA--CTT--A---CA-C-A------CA-C-C--A------GTA-GCTC-A-T---T-TGATGA---AC---C-G-A---G----A--G----------T-A---C---G---   8281

CPZ.CD.-.ANT        TA-AC--TGT------G-AA-T-T---A---CAA--A---------TT-G-AC-G----CA---G-ACAG---T-TAATA-CT-AC--AT-G-A--TG-G--A-----G-GA---A--A-G-------AT   7666
CPZ.CM.-.CAM3       CT-T--TG----C------A-TTTA--A---CAA--C-------A-AGGG-A--A-----TT--G-TG-C--TTTTAG-C-T--A---C--G-A---G-G--A---A-C-CA-----GA--AGTC-----   7623
CPZ.GA.88.GAB2      TTAT--GG-C-------G-A-TCT-------CA-C-A-----T-AGTT-G-AG-A---C-T---G-AACC--TTTTCAA---T-AC-GAG-G-A--TG-G--A--GA-T-GC------A----GC-----   7594
CPZ.GA.-.CPZGAB     CACA--TG-C------GGGA-TCTA--A---CA-C-A-----T-A-TT-G-GTCT--C------G-GAA---TTTTGGTC-GT-A--G---G-A---TCA--A-----G--A------AGG--CC-----   8247
CPZ.US.85.CPZUS     CTAT--TGCT------GGCA-TCTA--T---CAA--A---------A--G-A-GA--C--TT--G-TACT--TTTTAGTC-T--A---C--G-A---G-A-----GA-T-CA------A--TC-C-C---   8215
CPZ.TZ.-.TAN1       CTAT--CTGT--A-----CA-TTT---T---CA---A-----TC--TT-G-AG-A--C-CT---G-AACC---T-----C-GT-A--GA--G-A----CA--A--G--G--A--CA-------G--G--A   7863

H2A.GW.-.ALI        .T-AA---CTGA----G-CA---T---G---CAA--------ACA-C--G-CCGTT-CCTAGAGGCAAAT--CAGTGAACAGT-A---CGGG-A----TT---------------ACGT-T---C--CAA   8652
H2A.DE.-.BEN        .T-ATCG-CTGAC-----AA-T-T---A---CA---------G-A-C--G-CCG-T-CCTAGAGGCAAAT--CAGTCAAAGTT-A------G-C----TT--A------------ATGT-T------CAA   8668
H2A.SN.-.ST         .T-AACG-CTGA------CA---T---A---CA---A-----GCA-CG---CCG---CCTAGAGGCAAAT--CAGTGAAAGTT-A---C-GG-A----T---------------CATGT-T---C--CAA   8098
H2B.GH.86.D205      .--CAC--CA-A-------A---T---A---CAAC-------A-AGC--G-CC-TTTC-TGGATGCAAAT---ACGG-TC-GT-A-----GG-T--G-TA--A--G--------CATGT-T------CA-   8644
H2B.CI.-.EHO        .--TA-G-CAGAC------A---T---A---CAAC-A-----G--GC--G-CCG-TTC-TGGATGCAAAT---ACAAAA---C-A-----GG-A--G-TA--A-----------CATGT-T--G---CA-   8630
H2G.CI.-.ABT96      .T----G-CACAA------A-T-T---A---CAA--A-----A-AGC-G--C---TT--TGGAGGA-AAC--CACACGGC--T-A------G-A----TT-----------A---ATGT-T--G---CA-   8041
H2U.FR.96.12034     .T-AAC--CT-A----G--A-T-T---G---CAA--A-----GGA-A-GG-G---T-C-TGGA-GAAAAT--CACACAGC--T-A----C-G-T----TA--A-----G--A--CATGT-T------CA-   8152

MAC.US.-.239        .--AAC--CA-AG-----CA-TGA---T---CAA--------GC--A-GG--G--TTC-TGGA-GAAAAT---ACAG--C-CC-A--G--GG-A----TT--A-----G-----CATGT-T------CAA   8613
Env                 __L__T__P__K__W__N__N__E__T__W__Q__E__W__E__R__K__V__D__F__L__E__E__N__I__T__A__L__L__E__E__A__Q__I__Q__Q__E__K__N__M__Y__E__L__Q_   gp41

SMM.SL.92.SL92B     .--T-TC-CAGAC-----CA-T-T---A---CAA--A-----G-A-A-GG--G-ATTCCTAGAGGCAAAT---ACTCAAA-GT-G--G---G-A-G-CTA--------G--A--CATGT-T------CA-   8061
SMM.US.-.H9         .T--AC--CT-RC-----CA-T-T--YT---CAA--------A-A-C-GG-G---TTCCTAGAGGCAAAT---ACTSAA-Y-T-G------G-A----TT---------M-----ATGT-T-----GCAA   8102

STM.US.-.STM        .T---T--C-GA------CA-T-T---A---CA---A-----G---A-GG--G--TT-CTTGAGGCAAAT---ACACAAC-GT-A------G-T---GTT--A--G---------ATGT-T--G--GCAA   8264

SAB.SN.-.SAB1C      ....ACT-CCGAC---G-AA---T---G---CAA--A-----G--GC----AG-A--G--TGA-GCTAAC--CAGTAGGA-TT-A--GC--G-A--TG-A---G--C--------TTGG-TAGT-ATCAA   8493

TAN.UG.-.TAN1       ....AC--CAGAC---G-CA-T-T-------CA---A-----G--CC----A-CTGCC-TGGA-G-AAAT--TAGTA-TACTC---TCA--G-AT-TG-G--AG-GC-G--A---ATGG-TACT-ATCAA   8297

VER.KE.-.AGM155     ....AC--CAGAG------A-T-T-------T----------A-A-C-G--AG-AGGA-TGGAGG--AAC---ACAAAACA-T-G---C-GG-AAGGG-A--AG-G---------TTGG-T-CT-ATCAA   8320
VER.KE.-.9063       .A--ACG-CC-A----C-AA---T-------T----------A---C-G---GGAG-G-TGGA-G--AAC---ACAGAACAGT-A-T-A--G-AAG-G-A--AG----G--A---TT-G-T-CC-ATCAA   8343
VER.DE.-.AGM3       .AG-ACC-CTGA-------A-T-T---T---C----A-----A---C-G--ATCGT---TGGA-G-TAAC---ACAA-ACA-T-A--G---G-CAG-GCA---G-G--G------TTGG-T-C--ACCAA   7841
VER.KE.-.TYO1       .-G-ACT-C-GA----C-AA-T-T---T---T----------A---C----AGCTG---TGGA----AAC--TACGGGACA-T-A-TGA-GG-TAG-G-A---G-G---------CT-G-T-CC-ATCA-   7812

COL.CM.-.CGU1       AGA---GG-TCCA---C-GA---T--------AAC-----C-TGAGCG-G-A-GA---------GATA-----G-GG-AGACT-A-T---GG-AT-TG--TTA-----GG-A------A-GA----GGCA   7608

DEN.CD.-.CD1        ATACC-G-CTGAC-TCC-GA---T---A---CAAC-A-----G-C---C--AGCAGC-CTATTTG--AATG-GTCAGA-GCCT-GA-GA--G-A--GGCA-----G----GA----TG--C---G--CAA   8270

GRV.ET.-.GRI_677    ....ACT-CT-AG---G-CA-T-T---T---T----------G---C-------TGCC-TGGA-G--AAC---ACTCAAC--T-G------G-A-----T---G--TC-------CTGG-TCTG-ACCA-   8199

GSN.CM.99.CN166     ....CTT-CAGAC---G-GA---T-------CAAA-----AGT-TGTT-G--G-G---G-----TATAC------GCAG--GT-A--GC--G-AA-CC-G--A----C-TCA--CCTGA-T--GC-GA--   8141
GSN.CM.99.CN71      ....ACG-CAGA----G-G----T-------CA-------AGT-AGTT----G-A---G-----TATACC-----GCAA---T-A---A-TG-AA-CC-T--A---TC------CATGA-T--C-----A   8153

DRL.-.-.FAO         .G--ACT-CA-A-----CCTCAGA---A------------C-A-A-AG-G-AG-T-G-ATAT---A-AAC--TACTCTTGATT-AC-GA-GG-AT-TG-A--AG--C--------ATCTTT--G---CAA   8036

RCM.GA.-.GAB1       CAAAACG-CTGAG---C-GA-AGAAT-A---T--C-------A---A-T--CTCTT---TAGAGGCTAAC--TACAATAGC-T-AC-G--GG-C--GG-T--A--T--G--A----TG--T-----GGA-   7879
RCM.NG.-.NG411      T-AAAC--CAGAG-----CA-ACA---A---C-T--------A---A-T---TCA-GA-TAGA-G-AAAC--CTCAGTAGCTT-AC-G--TG-A---G-A-----T---CGT----TG--T--C---GAA   7923

MND-2.-.-.5440      .A-A-TG-CC-A-----CCTCAGA---A---C----A---------AG-G-A----GCATAGTG-CAAAT--GAC-ATAGACT-AC-GAGGG-AT-TG-ATTAG--C-G-G---CATCTTT--G--GCAA   7978
MND-2.CM.98.CM16    .A-AAC--CA-A-----CCTCAGA---A---C----A-----T-A-AG-G-A-CAGC-CTA--TGA-AAT--GACAGTAAACT-AC-GA-GG-AT-TG-ATT-G-GC--------AT-T-T--GC--GAA   8345
MND-2.GA.-.M14      .A-AACT-CT-A-----CCTCAGAA--A---C----A-----T---AG-G-G-CAGC-AT---T-A-AAT--GACAAT-GATT-AC-GAGGG-AT-TG-ATT-G--C--------ATGT-T------CAA   8274

MNE.US.-.MNE027     .--AAC--CA-A------CA-TGA---T---CAA--------GC--A-GG--G--TTC-TGGAGGAAAAT---ACGG--C-TC-A-----GG-A----TT--A-----------CATGT-T------CAA   8090

LST.CD.88.447       .A-AACT-CT-A-----CAAGGGAT--------T------------C--G--GGAGTA-TAGA-GCAAAT--CTC-A--C-GT-GC-----G-CT-T-C-ACAG-GTT-G-A---AG-A-T-CC--CAA-   7372
LST.CD.88.485       .A-AACT-CT-A-----CAAGGGAT--------T------------CG-G--GGAGTA-TAGA-GCAAAT--CTC-A--C-GT-GC-----G-CT-T-C-ACAG-GTT-G-A---AG-A-T-CC--CAA-   7369
LST.CD.88.524       .G-TACT-CT-A-----CAAGGGAT--------A--A-----A---C--G--GGATC--TAGA-GCAAAC--CAC-A-AC-GT-GC----GG-TT-C-CAACAG-GTT-G-----AGGA-TA-C--TAAA   7375
LST.KE.-.lho7       .A-CAC--CC-A-----CCA-GGAT-------GA--A-----ATC-A-GG-AGCA-T---TGAC-AGAAC--TACT--TC-GT-AC-----G-AT-C-C-ACAG-GCT-G-----C-GA-TA----TAA-   8447

SUN.GA.98.L14       .A-CACG-CC-A-----C-A-GGAC-----------A-----T--GC--G-A--A-TG--TGATGATAAT---ACAG-TC-TC-CC-G--GG-AT-TGTAACAG-GTT-G-----C--A-CA-G--CAAA   8515

MND-1.GA.-.MNDGB1   .A-CACT-CA-A-----CATCAGAA--T----A---A-----G-C-AG--C-G-TT--CTGCA-CAAAAC--TACAGAAA-GT-AA--C-GG-AT-TG-T-GAG-GC---GA--CAC-T-T------CA-   7802

MON.CM.99.L1        ....TTC-CTGAG---G-CA-T-T---A---CAAC-----AGTGAGTT-G-AG-T---G------TGACC--T--GCAGC-CT-G----CTG-----G-G-------GC--A--CC----T--G---A--   8167
MON.NG.-.NG1        ....TTC-CCGAG---G-CA---T---A---CAAC-A---AGT-TGCT-G--G-----G-T--GGCAC-T--C--GCADC-CT-G--G--GG-T--GG-G--A----G---A----C---T--GC-CA--   6792

MUS.CM.01.1085      ....C-G-CAGG----G-AA-T-T---A---CAAC-----AG---GTTGG-AG-----G-T--T-CAACT-----GGAG---T-G---TTGG-A----GA-----G---G-----C-G--TA-----CAA   8138

DEB.CM.99.CM40      ....--T-CAGAC---G-CA-T-T-------CA---------A-TGA-GG-AGCA-----T---GATGAGTGGG-AGGAGCTT-AC-GAG-G-A---G-G-----G--G-G-----T---T-CCC--CAA   7935
DEB.CM.99.CM5       ....----CTGA-------A-T-T-------CAA--------A--GA--G-AGCA--C--T---GATGA-TGGG-AGGAGCCT-AC-GAG-G-A--GG-A--A-----G-GA----TG--T-CC---CA-   7856

SYK.KE.-.KE51       C-CAAC--CCCAA---G-AA---T---A---CATACA-----AC-GC-GG-AG-T----TG---GA-CAC---G-TAAT---C-GAG----G-T--GG-G--------G-------TG--T--TC-TACT   7873
SYK.KE.-.SYK173     T-CCA---CACAG-----AA-T-T---A---CACAGA-----ACA---GG-AG------TG--TGA-CAT--TG-TGGA--GC-CAG----G-A---G-A--A--G--G-GA----TG--T--TC--ACA   8183
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H1B.FR.83.HXB2      GAATTAGATAAATGGGCAAGT...TTGTGGAATTGGTTTAACATAACAAATTGGCTGTGGTATATAAAATTATTCATAATGATAGTAGGAGGCTTGGTAGGTTTAAGAATAGTTTTTGCTGTACTTTCTA   8334
Env                 _E__L__D__K__W__A__S__.__L__W__N__W__F__N__I__T__N__W__L__W__Y__I__K__L__F__I__M__I__V__G__G__L__V__G__L__R__I__V__F__A__V__L__S__   gp41

H1A1.UG.85.U455     -C---G--C--G-------A-...C----A--------------CT-------------------T-G-C----TG----A--------------AA----A---------------A----G-------   7764
H1B.US.90.WEAU160   -----G---------------...-------C-------G-----T----C------------------A-C------------------------A--------------------A----------C-   8341
H1C.ET.86.ETH2220   -C---G--C-------A--A-...C--------------------------------------------A----------------G-----TG--A--------------A----------G-------   7710
H1D.CD.84.84ZR085   -----G--C--G-----G---...----------------G-------C-A------------------A--------------------------A----------------------A----------   7855
H1F1.BE.93.VI850    -C------C------------...C--------------G-----T----C------------------A----------------G---------A----C----------------------------   7611
H1G.SE.93.SE6165    -CC--G--CC-G---------...---------------GG--------GA-----A------------A----T-----------------T--AA-------------------------G-------   7752
H1H.CF.90.056       -C---G--C------------...C------C-------G-----T--C--------------------A----------------------T--AA--------------A----------G-------   7653
H1J.SE.93.SE7887    -C---G--C--G---A---A-...---------------------T----C-----------C--C---A--------------A-------T--AA--------------A----------G---G---   7641
H1K.CM.96.MP535     -C---G--C------------...C--------------G----------A-----A------------A--------------A-----------A---------------C---------G------G   7494
H101_AE.TH.90.CM240 -----G---------------...C--------------G-----------------------------A----T-----------------T--AA--------------A----------G-------   7887
H102_AG.NG.-.IBNG   -C---G--C--G---------...C-A------------G----------------A----------G-A----T-----------------T--AA-------------------------G---A---   7840
H1N.CM.95.YBF30     -----G---C------AC---...C------GC------GGT--T-----A------------------A--GCT-------------C----A-T-----CA-------CA-AAG-ATA---A-AA---   7885
H1O.BE.87.ANT70     --G------G-------CTC-...A-T---------C--G-------T--A---T--------------A--GCA-----C----------CAC-A-----GG-G---G-TA-CA-GATA------AA--   8382
H1O.CM.91.MVP5180   --GC-----G-------CTC-...C-T------------G-------T--A---T--------------A--GCT-----C-----G----CAC-AA-----A-----G-TA--A-GATAA-----AA-C   8408

CPZ.CD.-.ANT        ---C----C------AGCTCA...--A------------G--------C-A-----A------------A----T--T-------------CTA-T-----AC-------TT-GC---TAT--G--AG-T   7793
CPZ.CM.-.CAM3       -----G---C-----T-----...--A------------G-T--T--CCGC-----------C--------G--T-------------C------A-----CA----------AGGG---A-CA-A--AT   7750
CPZ.GA.88.GAB2      -----G---C-----T-CTCA...--A------------G----------C------------------A-G--T-----CT----G-----GG-TA-------------T--AA-A-G----G-AAA--   7721
CPZ.GA.-.CPZGAB     -----G---C-------C--C...---------------G----------A------------------A-T---C-T---GC---------AA-CA----G--------TA--A-GA-A--TT-C--AG   8374
CPZ.US.85.CPZUS     -----G---C-----T-----...C-A-----C------G-T--T--C--C------------------A----TT----AG------C-A----A-----AA-C-----T--AGG--TGA--T----AC   8342
CPZ.TZ.-.TAN1       --------C------AGC---...C-T---G--------G-T------C-A------------------A--GCT-----C-------C---A--A-----AC-T-----TC-CA-GTT-A--G--AA-G   7990

H2A.GW.-.ALI        A-----A---GC----ATGT-...--TACC--C---C--G--T----CGCC---G-CAA------TC---ATGGAG-TTAT---A---T---AA-A----C-C-T--------AA-ATA----G-GCAA-   8779
H2A.DE.-.BEN        A-----A---GC----AT-T-...C-TG-C--C------G--T----CTCC---G-CAA------TC---ATGGAG-GCAT-------TG--AA-AA---C-----------CAA-CTA----G-GCAAT   8795
H2A.SN.-.ST         A-----A---GC----ATGT-...--TG-C--C------G-TT----CTCC---A-CAAA-----TC-G-ATGGAG-TTAT-------T---AA-AA---T------------AA-ATA----G-ACAA-   8225
H2B.GH.86.D205      A--A--A---GC----ATGT-...--TG-T---------G--C-C--CTCC---A-AAAA-----CC-T---GGAC--TAT-------C---G--A----TG-----------AG-ATACA-TG-GCAG-   8771
H2B.CI.-.EHO        A-----A--C------AT-T-...--CA-T---------G--T-C--CTCC---A--GCA--C--C-GG---GGAT--TAT------AT---AA-A----TA----------CAA-ATACA-TA-ACAG-   8757
H2G.CI.-.ABT96      A-----A---GC----ATGTA...--TG-C---------G--C----CTCC---G-TAAA--CG-TT-C---GG-C-TTATG----G-C---AG-AA---TG-----------CA-ATA----G-ACAA-   8168
H2U.FR.96.12034     A-----A----C----AT-TC...--TG-T--C------G-TC-C--CTCA---G-TAAA---G--T-C---GGAC-GTATG------C---AA-AA--ATAC-T--------GA-ATA----G-ACAGC   8279

MAC.US.-.239        A-G--GA---GC----ATGTG...--TG-C---------G--C-TG-TTC----A-AAA-------C---ATGGAG-TTAT-----T-T---AG-AA--CTG-----------GA-CTA-A--G-ACAA-   8740
Env                 _K__L__N__S__W__D__V__.__F__G__N__W__F__D__L__A__S__W__I__K__Y__I__Q__Y__G__V__Y__I__V__V__G__V__I__L__L__R__I__V__I__Y__I__V__Q__   gp41

SMM.SL.92.SL92B     A----GA---GC----ATGTG...--TG-A---------G--C-T--CTCC---G-AA-A--C---C-G-ATGGAG-CT-TC----CAT---AA-A---TTG------------A-CTA----G-ACAA-   8188
SMM.US.-.H9         A-----A---GSK---ATNT-...--YG-C------K--G--C-T--TTY----A-AAAA------C---ATGGTG--C-------TCT---AG-AA----A-----------GA-ATA----G-GCAG-   8229

STM.US.-.STM        A--C--A---GC----ATGTA...--TG-C---------G--C-T--CTC----G-AA-A--C---C---ATGGAG--TATT----TAT---A--A---ATG------G---CAA-CTA-A--A-GCAAT   8391

SAB.SN.-.SAB1C      A----G-TGTCT---T--GAC...--T---TCG------G--C-C-----A---T-TG-A-GG--G--GA--GC---C---G-TA---C----A-CA---TAGCT---G-TC-GC-A-TAA--A-AGGA-   8620

TAN.UG.-.TAN1       A-G----G-G-T---A-TTC-...-G------CATC---G--G-CT--TCA---T-C----GG--T----GGGGAT-TTAT------AT---AC-TA--TTG--T--G--G-C--GGCT-A-TTGGGGAT   8424

VER.KE.-.AGM155     A-G--GTCAG-C---T-G---...--T---TC------CG-TT-TT----A------AACAT-T----GA--GG-T-TT--GC----AT----G-TA----G------T-GC---ACA-AT--TA-A--T   8447
VER.KE.-.9063       AG---GACATCT---T---AC...--C---TC------CG-TT-CT----A-----AAACAT-C-T---A--GGAT-CT-AG------T---TA-CA----AC-T--GT--C-G-A-A-AA--TA-AG-T   8470
VER.DE.-.AGM3       A-----AG--GT---T--GA-...--C---TC------CG-TT-CT----G------AACAT-C-----A--GGAT-TT--GAT---CT---TA-TA----A------T-GC---A-A-A---TA----T   7968
VER.KE.-.TYO1       A-G---AC--GT---T--GA-...--C---TC------CG-TT-CT----A-----TAACAT-T-----A-GGGAT-TT-AG--A---T---AA-AA----G------T--C---ACA-A---TA-GGAT   7939

COL.CM.-.CGU1       -------GGG-T---A-T-A-...-G--TTTCAG-C---GG-C--TTC--CATCT-TAA----G--CTC-ATGCTGC-TATG-T--------T--AA----AC-T-----TA--A-G-TA---A-AG--T   7735

DEN.CD.-.CD1        TCC---T--G-T----AT-A-...---------------G-TT---GC--A---T-C----GG--T-G---GG-AG-GTATG--A---C---G--A---ATA---------A-AA-GTT-A-CA--AA-G   8397

GRV.ET.-.GRI_677    A----G---G-T---T--G-G...--C---TCA-----CTCAC-GT---C----T-AG-C---G-T---A--GGAT-TT-AG-GA---TGATTA-TC----A------T-T-CA-GG-TAT--TGGGGAT   8326

GSN.CM.99.CN166     A-G--GTCC-------ACTCC...C-T----G-------G-T--TT-CG------A-A----C--T--GA-C--TG----AG----T-C--C---AA---C------------AA-GTT-A-C---AA--   8268
GSN.CM.99.CN71      A-G---TCC-------ACTCC...C-T----G-------G-T--TT-C--------C-----C--T--GA-T---------G----T-C--CT--A----C---G------A-AA-GTT---T---AA--   8280

DRL.-.-.FAO         A------GGG-T-TAA--TCA...-G-GCT--C------G-TT-C--TTGG---TCTAAA-----T--GA--GGAT-TT-C------ATG-CAA-AA----A--------TT-AGCA---T--TGGAGC-   8163

RCM.GA.-.GAB1       A-----AG---T----G-GA-...GCA-TC-G----C-G--TC-TGACTGG---A--CAA---------A--GG-T-CT-T------AT---TA-CA----A------G---C--GGCTGT--TGGAA-T   8006
RCM.NG.-.NG411      A----GA--TC-----G-GAC...A--CTC-G----C-A-----GGATTGG---T-AAA--------GGA--GGA--TT-C--TA-TTT---AA-AA----C---------A-C---TTAC-CTGGAGCT   8050

MND-2.-.-.5440      A------GGG-C-TAAACTTCCATGG-CTA-C-G----CG--C-T---TGG-----TAA----G-T--GA--GGAC-GT-AG------T--TTA-CA----A--------GT-AGC-TGCT--TGG--AG   8108
MND-2.CM.98.CM16    A------GAG-T---A-TTCC...-G-GCT-GC-----CG--T-T--GTGG-----TAAA---G-T--GA--GGTT--C-A------AT--TGA-TA---TG-----G--TT-AGC-TGCT--TGG--AG   8472
MND-2.GA.-.M14      A----G-GAG-T-T-A-TTCA...-G-GCT-GC-----CG--C-C--GTGG-----CAAA---G-T--GA--GGA---T-----A--ATG-TAG-AA----AC-T-----TT-AGC-TG-T--TGG----   8401

MNE.US.-.MNE027     A-G--GA---GC----ATGTG...--TG-C---------G--C-TG-TTC----A-AA--------C---ACGGAG-TTAT-----T-T---AG-AA--CTG-----------CA-CTA-A--G-ACAA-   8217

LST.CD.88.447       A-GC--C-GG-G-TCAAT......--T-----------AG----CTT-TCA---T-CCAA-----T--G-ATGCAG--C-A---A--AT---TA-TA---T-------G----AAGCTT-A-TG-GCAA-   7496
LST.CD.88.485       A-GC--C-GG-G-TTAAC......--T----G------GG-T--TTT-TCA---T-CCAA-----T--G-ATGCAG--C-A---A--AT---TA-TA---TG-----------AAGCTT-A-TG-GCAG-   7493
LST.CD.88.524       A-G---C-AG-T-TTAAT......--T----G----A-GG--C-C--T-C----T-CCAA-----T--G-ATGCAG-GC-T---A-CAT---TA-AA--ATAC-------TC-AAGCTT-A-CA-ACAA-   7499
LST.KE.-.lho7       A-G---C-AG---TTAAC......--T----G------GG-T--CT--C-C---T-TACT---G-T--G-ATGCAG-GT-A--TA--CTT-TAA-CA----G------G--T-GAGCTT-A--A-ACAA-   8571

SUN.GA.98.L14       C-GC--C-AG---TTAAC......--C----G------GG--C-GT-TC-A---T-TCTA--C-------ATGCAG-CC----TA----CATTA-AA---CAGCT-----TC--AG-TT-A-CA-ACAAC   8639

MND-1.GA.-.MNDGB1   A-G----GAG-CCTTA--TC-...-G-GCA-G-------G--T-T--TTGG---G-TCAA--CT------GGGGAG-TT-CT----GTT---AA-TA----A--------TT-G--A--CT--TGGAA--   7929

MON.CM.99.L1        A-GCCG-GAC------ACTTC...C--------------G----CT-C--A---T-------C--C---A-------T--AG------C--CT---A----C---------C--A-GTTCA----AGGAG   8294
MON.NG.-.NG1        A----G-GAC------ACT-G...--A------------G-T--CT-C--A-----T--------T--GA-C--------AG-G----C--CT--------CC----GG-GC-CA-GTTCA-C--AGGG-   6919

MUS.CM.01.1085      A----GTTAG-G----ACTCC...C-C---G-A------G-T--CT-C--A-----C--------C---A-C---TGC---G----T-C---TC-A--GCT---T--GC----CA-GTT---GT-AGGA-   8265

DEB.CM.99.CM40      TC-C--C-AG-T----ACTC-...--A------------G--C-GT-C-GA---T-C----GG--T-G----G-AG--TAC---A---CT-CT--AA--TTGC---------C-A-GTT--G-G-GAA--   8062
DEB.CM.99.CM5       TC-C-GAC-G-T----ATTCA...--A------------G--C--T-C-GA---T-C----GG--T-G----G-AG-GTAT---A---C--CT---A--TTGC-T--G----CAA-GTT--GGG--AA--   7983

SYK.KE.-.KE51       A-----C-AG------ATTCC...C------GC------G-TC-GT-G--A---T-CCA---CC-T--GA--GGAT-CT-TGCCA---C--CTA-A--GATA------G--C--AG-TT--CTTGGGGC-   8000
SYK.KE.-.SYK173     A-G---C-GG------ACTCG...-------GC------G--T-GT-G--A---T-C-TT---C----GA--GGAT-TTATG--A------CT--A--GCT------GC-----AG-TT-AGTG-AGGA-   8310
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H1B.FR.83.HXB2      TAGTGAATAGAGTTAGGCAGGGATATTCACCA...TTATCGTTTCAGACCCACCTCCCAACC......CCGAGGGGACCCGACAGG............CCCGAAGGAATAGAAGAAGAAGGTGGAGAGAG   8443
Env                 I__V__N__R__V__R__Q__G__Y__S__P__.__L__S__F__Q__T__H__L__P__T__.__.__P__R__G__P__D__R__.__.__.__.__P__E__G__I__E__E__E__G__G__E__R   gp41
Tat                                                                __P__T__S__Q__P__.__.__R__G__D__P__T__G__.__.__.__.__P__K__E__$_                    Tat ex2
Rev                                                                N__P__P__P__N__.__.__P__E__G__T__R__Q__.__.__.__.__A__R__R__N__R__R__R__R__W__R__E_ Rev ex2

H1A1.UG.85.U455     --A-C--------------------C-----T...C-G-------------TTGC-----T-......--AGA---T-T--G----............--A-G-A----C------------------CA   7873
H1B.US.90.WEAU160   ----A--------------------C------...--G--A------------------G--......------------------............-----------C--------------------   8450
H1C.ET.86.ETH2220   -------------------------C------...----------------TTA-----CA-......------------------............-T--G------C------------------CA   7819
H1D.CD.84.84ZR085   ----A-----------------G--C-----T...----------------T-------G--......------------------............--A---------------------------CA   7964
H1F1.BE.93.VI850    ----A------------A-------C-----T...--G--A--A-------TTA------G-......------------------............-----------C-------G----------CA   7720
H1G.SE.93.SE6165    ----A--------------------C-----T...--G--A----------TTAC--ACCA-......-A-----A----------............-----------C-------G------C---CA   7861
H1H.CF.90.056       ----A--------------------C-----T...--G--T----------TTG----G-A-......--AC--------------............----------C--------G------C---CA   7762
H1J.SE.93.SE7887    ----A--------------------C-----T...--G--A----------TTA------A-......--A-C--A-G--------............----G------C-------G----------CA   7750
H1K.CM.96.MP535     ----A--------C-----------C-----T...--G--A----------TTA--------......T--------G-A-----A............-----------C------------------CA   7603
H101_AE.TH.90.CM240 ----A--------------------C-----T...--G--T--C-------CTTC--ATCAT......-A--A--A---------A............-----------C-------G------C---CA   7996
H102_AG.NG.-.IBNG   --A-A--------------------C-----T...--G-----C-------TTAC--ACCA-......-A-----A---------A............------A----C-------G----------CA   7949
H1N.CM.95.YBF30     --A-AGCA--------------------T--C...C-T-----G-------TTA-------A......G-A--------A------............--A----A--C-----G--GC-T-------CA   7994
H1O.BE.87.ANT70     -------A-ACA--------------CA---C...C-C-----A----T--C-AA--ATCA-......-AAGA--A-G-A-GA-C-............--A-G-A---C--G--G--G---------AGA   8491
H1O.CM.91.MVP5180   -------G-ACA--------------CA---C...C-C-----G----T--CTG-----CA-......-G-CA--A-G-A--A-C-............--A-G-A---C--G---------------AG-   8517

CPZ.CD.-.ANT        GCT-A-GA-AG---------------CAT--T...C-G--A------......A----T---CAAAAC-A-CA--AT--A--GCA-............--A----A----AG-------------AGA-A   7902
CPZ.CM.-.CAM3       -T--AGCA-AG--------------C--T--C...C-C-----G-------TTA----G--A......A-A----A---A------............--A-G-----C---------C-T-------CC   7859
CPZ.GA.88.GAB2      --A-A-GA---AG------------C-----T...----------------TTA-----G-A......A-AG-------A--AGT-............--A--------C-G--G--G----------CA   7830
CPZ.GA.-.CPZGAB     ----C-GG--------------C--C-----T...C-C-----G-------TTA-----GT-......-A-----A--AA-GA---............-T--G--A---C--C----G------C---CA   8483
CPZ.US.85.CPZUS     ----AGCA-A------------T-----T--C...C-C-----A-------TTT-------A......A-TC---A---A------............--A-------C--------GC-C----A-A-C   8451
CPZ.TZ.-.TAN1       ----T--GCA------------T---A----C...C---TT-CA----T--CTAC--A-G-G......GA-CA--AT--A--ACA-............--A-G------C-C--G--G--------GC--   8099

H2A.GW.-.ALI        -GT-A-G----C-C---A----C---AGG--TGTT--C--C-CC-CTC--GGTTA-ATCCAACAGATC-AT-TCCACAAG...GACCAGGAACAG...--AACCA--GG----AC-----AA-AC-TTG-   8903
H2A.DE.-.BEN        -GT-A-G----T----AA----C---AGG--TGTT--C--T-CC-CCC--GGTTAT-TCCAACAGATC-AT-TCCACAAG...GACCGGGGACAG...--A-CCAACGA--G-AC-----AA-AC-TCG-   8919
H2A.SN.-.ST         -GT-A-G----C----AA----C---AGG--TGTT--C--T-CC-CCC--GCTTA-TTCCAACAGATC-AT-TCCACAAG...GACCGGGAACAG...--A-CCA--GA----AC-----AA-AC-TTG-   8349
H2B.GH.86.D205      -GC-AGCA---C-----A----C---AGG---GTA--C--C-CC-CTC--TCTTATA-TCAACAGATC--T-TCC-CAAG...GACCGGGGACAG...--A-CCAACGA----AC-----AA----GTG-   8895
H2B.CI.-.EHO        -GC-AGCA--GC-----A----C---AGG---GTA--C--C-CC-CTC--TCTTATA-TCAACAGATC--T-TCC-CAAG...GACCGGGGACAG...--A-CCAACGA----AC-----AA----GTG-   8881
H2G.CI.-.ABT96      --C-AGGA---C-------A--G---AGG--TGTT-YT--T-CC-CTC--TCTTATGTTCAGCAGATC-AT-TCC-CAAG...GACCAGGAACWG...--AACCAA-GA----AT------A-A-AGTG-   8292
H2U.FR.96.12034     -GT-AGG---TC-----A-A--T---AGG---GTT--C--T-CC--CC--TCTTATGTTGAACAGATC--T-TCCA--GG...GACCAGGAACAG...--AACCAA-GG----AT-----AA--C-CTG-   8403

MAC.US.-.239        -GC-AGC--AGT-A--------G---AGG---GTG--C--T-CC-CAC--TCTTATTTCCAGCAGACC-AT-TCCA--AG...GACCCGGCACTG...--AACCA--GA--GCA-----A-A-AC-GTG-   8864
Env                 M__L__G__K__L__R__Q__G__Y__R__P__V__F__S__S__P__P__S__Y__F__Q__Q__T__H__I__Q__Q__.__D__P__A__L__.__P__T__R__E__G__K__E__R__D__G__G   gp41
Tat                                                                                   _P__I__S__N__R__.__T__R__H__C__.__Q__P__E__K__G__K__K__E__T__V__ Tat ex2
Rev                                                                                   __P__Y__P__T__G__.__P__G__T__A__.__N__Q__R__R__Q__R__K__R__R__W_ Rev ex2

SMM.SL.92.SL92B     -GT-A-G---GT-A--------T---AGG--TGTT--C--C-CC-CCC-ATCTTAT-ATCAGCAGATC-AT-TCCAG-GG...GACCAGGAACTG...--A-CCAA-GA--G-AC------A-A--GTG-   8312
SMM.US.-.H9         -GT-AGC---GT-A--A-----T---AGG---GTG--C--T-CC-CTC--GCTTRTGTTYAGCAGATC--T-TCYARA-G...G-CCAGGAACTG...--AACCAA-GA--G---------A-AC-GTG-   8353

STM.US.-.STM        -GT-AGC---GC-----A-A--T---CGG--TGTG--C--T-CC-CTC--TCTTGT-GTCAGCAGATC--T-TCCACAAG...G-CCAGGAACAG...--AACCAA-GA--G-AC-----AA----GTG-   8515

SAB.SN.-.SAB1C      -TC-T-GG-AGT----AA-A--G---G----TCTC-CC--CC-C-CCT-TTCT-ATTA-.........-A--TCCATAT-C--CT-GACAAGGGACAG--A--CAA-GA------GC----CA-C-GTG-   8741

TAN.UG.-.TAN1       GCA-AGC---G-----------T--C-TT--T...--G--TCC-----T-A-TA---GCCTG..................-GG---GAA......CAG--A--CAACGC--G--G-----ACAA---TTC   8527

VER.KE.-.AGM155     GCA-AGC---G-----------T--C--T--T...-----TCC-----T---TA---ATC-GTGG...AA-G-ACAG--A----ACGCAGGAGAG...--A----A-GGT-G-AG-AC---CAA-AGC-A   8568
VER.KE.-.9063       GCA-CGG---G-----------C-----T--C...-----TCCA----T---TA---ACC-GTGG...AA-G-AC-G--A-G--ACGCAGGAGAG...--A----A-GGT-G---GAG--ACAAC--C--   8591
VER.DE.-.AGM3       GCA-AGC---G-----------T--C--T--T...C-T--TCCA----T---TA---ACC-GTGG...AA-G-ACAG--A----ACGCAGAAGGG...--A-G--A-GGT-G---CA-GC-CAAGA-C--   8089
VER.KE.-.TYO1       GTA-AGTG--G---------------GTT--T...C----TCCA----T---TA---ACCAAGTGGGGAA-G-AC-G--A----ACGCCGACGAG...--A-G--A-GGT-G---CA-CA-CA-GATC-A   8063

COL.CM.-.CGU1       GCA-A-GAG---C-TTCAGA-TTA-GGG-TTT...CAGCA-A-AGGC-GGACTAATGTGT-TTCACAGATCC-T--C-AA---C--GAGTGGGAACAG--A--CAACGC-------AT-CACA-----CA   7862

DEN.CD.-.CD1        -GT-A-G---GC--T-TAGA--C--C--T--TCTT--GCA-A-C-CT-T--GA...--CCAGAAGGCAG-A-AT..................CAGCCAGAA------GA--G----AGT--A-AC.....   8501

GRV.ET.-.GRI_677    GTA-C-GA-ATA--------------AAT--T...C-C...CCC----T---TA---AC-GTTCA...G--GAAC-G--A----ACGGAGGAGGGCAAGA-AG---TGG----AGCAGCA-CA-CA-ATT   8447

GSN.CM.99.CN166     -GC-T-GA--GA----------C--C-----T...C-C--CCCG----T--TTA-----CAAGCAGTGGAAC-C--T--G..................--A--C-C--CC-------GC-T---C-C-CA   8377
GSN.CM.99.CN71      -GC-T-GA--G-----------C--C-----T...C-C--CCCG----T--TTAC----CAGCAAGTGGAAC-C-AT--G..................--A--C----C-AG-A----C-----C-C-CA   8389

DRL.-.-.FAO         C---AGG---GT----------T---CGC--TCTTCCT-AT...ATCTTTA-GGA-G--TA-CGC...--AGA-ACGA--A--TAC...CACAGACAG--A--CA--GA-A---G-----AGCA---C--   8284

RCM.GA.-.GAB1       GTC-T-G--ATC-------A--G---AGG--TCTC-CCC-ACCCTCTTATGTT............CAG-A--TCCATAT-...CACAACACGGGGGAA--GC--ACTCC--G----A--A-A-A---CG-   8121
RCM.NG.-.NG411      GT--T-G--AGC-----GCA--T--CA-G--TTTGC-C--TCCC-CAC-TTGTTAT-AT......CAG-A--TCCCTAT-...C-CAATCGGGAGGAA-AGCC-ATC-A-----G----AAA----GC--   8171

MND-2.-.-.5440      --T-AGGG-AGT--------------CGC--TCTTCCT-AT...............GTCTT-AAGGGAGACTATCTC-GGCC-CACAACCTCAAACGG--A--CA--GA--G--G-----AGCC---CTT   8223
MND-2.CM.98.CM16    -CT-AGGA-AGT----------T---CGC--TCTTCCT-AT...............GTCTT-AAGGGAGACTATCTC-GTCC-CACAACCTCAAACAG--A-GCAA-GA-AG--------AGCCC--CTC   8587
MND-2.GA.-.M14      C-A-AGG---GT----------T---CGC--TCTTCCT-AT...............GTCTTAAAGGGAGACTATCTC-GACCTC-CAACCTCAGACAG--A--C-A-GA-AG-----G--AGCTCA-CTT   8516

MNE.US.-.MNE027     -GC-AGC--AGT-A-----A--G---AGG---GTG--C--T-CC-CAC-TTCTTATTTCCAGCAGACC-AT-TCC---AG...GACCAAGCACTG...--AACCAA-GA--G-AC------A-AC-GTG-   8341

LST.CD.88.447       ATA-AGTA-A-A-GT-TAG-------AGGGTT...C-TG-CCCCTCTG-TT-TG-TGA-CAGGACTGCAA-T---AGAAAAGAGA-AACCAAGAACAG--A--CAA-GA--G---GAT--AGAA---C-A   7623
LST.CD.88.485       ATA-AGTA-A-A-GT-TAG-------AGGGTT...C-TG-CCCCTCTG-TT-TG-TGA-CAGGACTACAA-T---AGAAA-GAGA-AACCCAGAACAG--A--CAA-GA--G---GAT--AGAA---C-A   7620
LST.CD.88.524       GT--AGTG-AGA-GT-TAG---C---AGGGTT...C-CG-CCCCTCTG-TT-TG-TGA-CAGGACTTCAA-T---AGAA--GAGA-AGCCAAGAACAG--A--CAA-GA--G---GAC--AGAA---C--   7626
LST.KE.-.lho7       AT--AGTA-A-A-GT-TAG---G---AGGGTG...C-C--CCCCTCTGTTT-TA-TGA-CAGGACTACAA-T---AGAAA--AGA-AACCAAGAACAG--A--CA--GA------GA----A-C---T-C   8698

SUN.GA.98.L14       AGA-CT----GA-GT-T---------AGGGTG...--G--CCC-TCTG-TT-TG-TGA-CAGGATTGG-TCCA--A-.........ACCTGCCCCAAA---AC--AC-A-----------AA-AGACAGA   8757

MND-1.GA.-.MNDGB1   C-A-A-G---GT----------C---CG---TGTC--T--A..................CAGGACTGC-A-CA-AAC......CTATACCGCAAACGG--A--CAACGG----------A-CAACAGCTT   8035

MON.CM.99.L1        -TA-C-G---GT-AG----------C--T-TT...C-T--T-C-----T-......--T-T-CCATCC-ACGC-----AG............CCAACG-----C----C--GC-C--GC-----C--CG-   8403
MON.NG.-.NG1        -CA-TCG---G--AG-------T--C--T-TC...C-C--TCCA----T-......--T---CAAGTC--TC---A---A............GGAGCG--A----A--C--G-----GC---------CA   7028

MUS.CM.01.1085      --C-A-GG--------------C--C--T--C...C-T--TCC-----T-......-TT-T-CGACCG-A--C------A............GAAGCG--A-------C-----G---C------AGCG-   8374

DEB.CM.99.CM40      -T-GA-G--AGT-GT-T-GA--------C--TTTGCAGA-CC--ACCC-A...........................AAG--GGA-GAAGTGCTTCGA-T--C--A-GA--G--GCAG-A------GAGA   8165
DEB.CM.99.CM5       -C-G--C--AGT-GT-T-GA--------C--TTTGCAGA-CC--ACCC-A...........................AAG--GGT-GAAGTGCTTCAA-T--G----GA--G---CA--A-------AG-   8086

SYK.KE.-.KE51       ----A-GA-ATA-GTT-GGA--C-----T--TCTT--GCA-AAG-C-CAG-C-...............--T-CCCTCTA-C---A-GCCCCAGCAGGG--A----A-GG-AT----AC--A-AC---C-A   8115
SYK.KE.-.SYK173     -CA-A--G-ATT-GTT-GGA--C---GTT--TATT--GCA-AAC-CT-----G........................GG-CGG-A-GACCCAGGCAAA----C--ACGA--------GCA-------C--   8416
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H1B.FR.83.HXB2      AGACAGAGACAGATCCATTCGATTAGTGAACGGATCCTTGGCACTTATC.....................TGGGACGATCTGCGGAGCCTGTGCCTCTTCAGCTACCACCGCTTGAGAGACTTACTCTTG   8552
Env                 __D__R__D__R__S__I__R__L__V__N__G__S__L__A__L__I__.__.__.__.__.__.__.__W__D__D__L__R__S__L__C__L__F__S__Y__H__R__L__R__D__L__L__L_   gp41
Rev                 _R__Q__R__Q__I__H__S__I__S__E__R__I__L__G__T__Y__.__.__.__.__.__.__.__L__G__R__S__A__E__P__V__P__L__Q__L__P__P__L__E__R__L__T__L__ Rev ex2

H1A1.UG.85.U455     --G--A---------G-----C-------G-----T---A--GA--GC-.....................--------C-------A------------------------A-----------CGC----   7982
H1B.US.90.WEAU160   ----------------GGAA--------G-T----T---AA--------.....................----T---C--A------------------CT--------------TC------------   8559
H1C.ET.86.ETH2220   --G---------------A--C-------------T---A---A--T-T.....................--------C-----------------------T---------------------A-----   7928
H1D.CD.84.84ZR085   --------GT-C------------G----------T--CA---------.....................------------A---A---------------------------------A---A----A   8073
H1F1.BE.93.VI850    --G--A----------G-G--C-------C-----T---A--T---GC-.....................------------A---A--------------------G--A------------CA-A--A   7829
H1G.SE.93.SE6165    --G-----G------AG-G----------G-----T---AC-G------.....................--------C-------------------------------------------CCA-----   7970
H1H.CF.90.056       ----------------G-GA---------------T---AC--G--G--.....................--------C--C----------CA-------------G--T------------------A   7871
H1J.SE.93.SE7887    --G----AC------G-------------------T-C-A--T---GC-.....................--------C-------A---------------T--------A-----------CG-----   7859
H1K.CM.96.MP535     -----A-A-------AG------------G---C-T---A--G---GC-.....................----------------A--------------------G--AA------A-----A----A   7712
H101_AE.TH.90.CM240 --G------------AG-G----------G-----T---A------GC-.....................-----------A-----------------------------G------------AC----   8105
H102_AG.NG.-.IBNG   -----A----------G-G----------G-----T---A------GC-.....................-----------------------------------------A------------A-----   8058
H1N.CM.95.YBF30     --------G-------G-G----------G-----T--CA--T---G--.....................-----G--C--C----A-----TGA-----CT--------------C-----C-------   8103
H1O.BE.87.ANT70     --G---GCC---G-GG--A-CC-CGCC-C-A--G-T----C----GT-GTACACGGACCTCAGAACAATAATATTGTGGACTTACCA---C-TGAG-AA-TTAGCATCAG-GA-CCAGA-GG-GA--AGC   8621
H1O.CM.91.MVP5180   ------GCC--AG-GG-CAGCC--GCCACCA----T----CA--AGT-G.....................-ACACG-----CA---CAA-AAT-T-G-GG-CT-------T------CA-----A-A-CA   8626

CPZ.CD.-.ANT        ------GAT---G-GG-GGGCC--GCA-C----G-T---C-----CT-G.....................----TG--C---AC----A-AAT--AG-GG-T------GAT--GC---AC--GT------   8011
CPZ.CM.-.CAM3       --G--A--G------------C-------G-----T---A--T------.....................-----A-----C----A---CCTG------T-T--------A--------------A---   7968
CPZ.GA.88.GAB2      --------G------TG-GA-------C-G-----TT--A--T--CTG-.....................--------CA-C----A----ACGA-----CT-----G--T---------T-GT----C-   7939
CPZ.GA.-.CPZGAB     -------AG------AG-GA--------G-A--G-G----C--------.....................--------C--C--A-A----G-GA-T-GG--------GA------C-AG----GC--GC   8592
CPZ.US.85.CPZUS     -----AC-T------A-CGA-------C-G-----T---A------G--.....................-----A-----T----A---CCTGA-----CT---------A---GAG--------A--A   8560
CPZ.TZ.-.TAN1       -----ACAT---G-GG-CG-CC-CGCCAGCA----T---CAGTA-CG--.....................-----G--C--CA---A---CCT-A---GG-TA-----GAC---TCA-A----CA---G-   8208

H2A.GW.-.ALI        -----AC-TTG-GGA--GATTG-GGCCCTGGCCGAT-GCATATT-ACATTTCCTGATCCACCTGCTAGCTC-CCT-TTGA-CG--CTGTACA--A---G---GG--TTA-TA-CC--GAT--CC-CG...   9030
H2A.DE.-.BEN        --G-GACAGTG-T-A-GACTTG-GGCCTTGGCC-ATAAACTATG-GCAGTTCCTGATCCACCTACTGACTC-CCT-TTGA-CG--CTATACAA-A---G---AG--TTA-TA-CC-AGA---CC-CG...   9046
H2A.SN.-.ST         -A----C-TTG--GA--A-T-G-GGCCCTGGCCGATAAGATATA-ACATTTCCTGATCCGCCAGCTGATTC-CCT-TTGAACA-ACTATACAA-A---G---GG--TTA-TA-CC--GAG---C-AG...   8476
H2B.GH.86.D205      -A--GAC-GGGAC-A--GATCC-GGCCCTGGCAGATAGAATACA--CATTTTCTACTGCGCCAGCTGAGGAACCT-TTAA-TT--CTATACAA-GG--G---AAC-TTA-TG----AGAC---C-AA...   9022
H2B.CI.-.EHO        -A---AC--GG-C-A--GATCT-GGCCCTGGCAGAT-GAATACA-CCA-TTCCCGATTCGCCAACTGAGGGACCT-TTGA-TT--CTATACA--GG--G---AAC-TTATTA-CA-AGAC---C-AA...   9008
H2G.CI.-.ABT96      -A---A--GTG-C-A--GATCT-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CATTTCCTGMTCCGCCAGCTAGGGAACCT-TTGACTT--CTATACA--AA--G---AGC-TTA-TA-CC--GAT-Y-C-AG...   8419
H2U.FR.96.12034     ------C-GTG-C-A--GATCT-GGCCTTGGCAGATAAGATATA-ACATTTCCTGATCCACCAACTGATTC-CCTGTTGACTT--CTATACA--AG--G---GG--TTG-TA-CC--GATT-GC-AG...   8530

MAC.US.-.239        ---AG-C-GTG-CAA--GCTCC-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CATTTCCTGATCCGCCAACTGATAC-CCT-TTGACTT--CTAT-CA--AA--G---AAC-TTG-TA-C-----TA-AC-AG...   8991
Env                 __E__G__G__G__N__S__S__W__P__W__Q__I__E__Y__I__H__F__L__I__R__Q__L__I__R__L__L__G__W__L__F__S__N__C__R__T__L__L__S__R__V__Y__Q__._   gp41
Rev                 _R__R__R__W__Q__Q__L__L__A__L__A__D__R__I__Y__S__F__P__D__P__P__T__D__G__P__L__D__L__G__I__Q__Q__L__Q__N__L__A__I__E__S__I__P__D__ Rev ex2
Tat                 E__K__G__V__G__T__A__P__G__L__G__R__$_
                                                 Tat end /

SMM.SL.92.SL92B     -A--G---GTG---A--GATTG-GGCCTTGGCAGATAGAATATA--CATTTCCTGATCCGCCAGCTGATAC--ATATTGACTT--CTATACAA-AAT--G-CTCG-TTAGCA-CC----C--AC-AG...   8439
SMM.US.-.H9         --R-----GTG-CAA--GATCT-GGCCTTRGCAGATAGAATATA--CATTTCCTGATCCGCCAGCTGATAC-CCT-TTGACTT--CTAT-CA--AGT-G---GG-TTGG-TA-----GAN--GC-AA...   8480

STM.US.-.STM        --------GTG--AT--ACTCC-GGCCTTGGCA-ATAGAATATAC-CATTTCCTGATCCGCCAGCTAGTAC-CCT-TTGACTT--CTGTACAA-AA------GGCTTGT-TA-CC--GAT--AC-AG...   8642

SAB.SN.-.SAB1C      GCTA-ACAG-GACAG--GGTC--ACACTTGGCAGAGAGAATTCT-G-GACACCTGTGTCACAGATTGATCACTTGGCTCAG-AATTTGACCA-TTGG---TCGACAAT-TT-AGC-ACCT-CAT-G-...   8868

TAN.UG.-.TAN1       CAG---CAG----GA--AGTCGCCGCCCTCA-TGAAAGAAT-TT-AT-GCCCAACAGAGGAGGGATCCAAGC---G--GAGAGCTT-G-G-CAG-AT--G-C-A-TTGGT------C-AT-AGCAGT-G-   8657

VER.KE.-.AGM155     -TCT-CGC-TTAGCAG-AAGA---T-G-GGAC--GA-AA-AGGACC-GTTGGTGCAGGCAATTGACCAAT---TT-TTGACA-TC---A-C--GT-ACA--A-AG-TG--TGACCCTCCTTC-CAAG...   8695
VER.KE.-.9063       CTCAGATTCTT-GCAG-AAG---CT-GA-CGA--CAAAA-AG-GGC-GTTGGAGCAAACGCTTGACCAAT---CT-TCGAC-TTC---ACC--G--A-A--A-AC-TT--TGACCCTCCTAA-T-AT...   8718
VER.DE.-.AGM3       CTC-GAGCCTT-GCAG-AAGA--CT-GC-CA-C-GAG-G-AAGAGC-A-TGGTGCAAGCGATTGACCAAT---TG-TCGA-CA-C---A-C--G--A-A--A-AGTTG--TGACCCTCCTAG-T-AT...   8216
VER.KE.-.TYO1       -TTAGAGTCTT-G-AG-AAGAC-CCAA--G-A-G-GTA--CAGT-G-C-GCCTGGCTGACGAGGCTCAAC..................ACT--G--A-A--A-AGTTG--TGACCCTCCT-A-T-AG...   8172

COL.CM.-.CGU1       ---A-ACAG---CAG--GATTT-GGCGATTGATGGAAGA-TGGTGG-G-.................................................................................   7911

DEN.CD.-.CD1        .-G--ACAGGCTCAAGTGGT-GCA-TATCCGA--GGA--CTTGAG----ATT..................-----A-----CTCACAG---CTGACG-GG--T----TGAC-------A-----...G--   8609

GRV.ET.-.GRI_677    GATA---TTGCAGGAAGAGTCC-C-ACACCTTCG...AG-ATCAAC-A-TGGTGGCTCAACTTCAAGAGC--CAG-TTGAGAATA--GACT--GTGT-A--A-AT-TG--TGACCCTCCT-A--T--...   8571

GSN.CM.99.CN166     --G--AG-T---G---G-GA---ATC-A-CA----T--C-AGT--CT-G.....................--------C---A---A----GTGA-T-GG-T------GAT----GCCAG----GC--G-   8486
GSN.CM.99.CN71      --G--AC-T---G---G-CA---ATC-C-CA----T--C-AGT--CT-G.....................--------C---A----T---GTAA-T-GG-T------GAT----GCCAC----G---G-   8498

DRL.-.-.FAO         --G-GAGTGG...AA---CA---C--AACC-TCC.........AAGCCAGGATCCTCCAAAGCTTGGAGCGAA--AACAG-AG---C-TG--TGAAGGAATCGAGAGGATA-A-CT-GCTGAAGAA-G--   8402

RCM.GA.-.GAB1       T-GAGA---AG-TGG--ACAAG-ACAAC--TT-GCTGAGA-A-TA-TG-.....................---ATTC-A---ATCCA--C--TGAG-AGG-TT-GGACG-AGC-ATCGC-GA-TTG-AGA   8230
RCM.NG.-.NG411      T-GAGA--G-G-TGGACACAA--ATTAC---T-GCAGAGA-G-TA-T-T.....................-ATAT-CTGA-A-TCC---C-ATAGAGA--CTT-G-AGGA-GC-CTATC-AA-CTG-AGC   8280

MND-2.-.-.5440      ---A-A-C-G...AA---CAAG-C--A--G-TCC.........AGACAAGAATCTAGGAAGCCTTGGAAGCCA--GC-AG-CA-----TG-CTGAAAAGGTCGACG-TTTA-A-TT-GCTGAAGAA-C-C   8341
MND-2.CM.98.CM16    ---A-A-C-G...AGT-CCAA--C--AC-G-TCC.........AAAG-AGAATTTGGGAAGCCTTGGAGCAAA--GC-AA-CA-AGATTG-CTGAAGACTTCAAGGGG-TA-G--T-GCTGAAGAATC-A   8705
MND-2.GA.-.M14      ---AGA-C-G...AA---CAAG-C--A--G-TCC.........AAG-AAGAATTTGGCAGACCTTGGAGGCCA--GC-AA-AA---ATTG--TGAAGGAGTCAACAATTTA-A-TT-GCTGAAGAATC--   8634

MNE.US.-.MNE027     ------C-GTG-CAA--G-TCC-GGCCTTGGCAGATAGA-TATA--CATTTCCTGATCCGCCAACTGATAC-CCT-TTGACTT--CTAT-CA--AA--G---AAC-TTG-TA-C-----CA-AC-AG...   8468

LST.CD.88.447       ---A-ACAT-...-A---CAAC----AAC-GTACAAGAAA-A-TC-TC-ACTCCACCGTGGAACGTGGAC---AG---G-CTTTACAAGAC-CA--G--TGTGACT-T--TGAA-T-GAT-AAGGC---T   7750
LST.CD.88.485       ---AGACAT-...-A---CAAC----AAC-GT-CAAGAAA-A-TC-TC-ATTCCACCGTGGAACGTGGAC---AG---G-CTTTACAGGAC-CA--G--TGTGACT-T--TGAA-T-GAT-AAGGCA--T   7747
LST.CD.88.524       ---A-ACAT-...-A---CAAC----A-C-GT-CAAGAAA-A-TC-T--AGGCCACCGTGGAACGTGGAC---A----G-CTTTACAGGAC-CA--G--TGTGACT-T--TGAA-T-GCTGAAGGCG-G-   7753
LST.KE.-.lho7       ---G-CTAT-...-A---CAAC----A-C-GT-CAAGAAA-A-TC-TC-AGGCCACTGTGGAACGTGGAC---A----G-CTTTACAAGAC-CG--G--AGTGACT-T--TGAA-T-GCT-AAGGAAGG-   8825

SUN.GA.98.L14       GA-AGA-AGA-TC-A---CAAC----A-C-GTCCAAGAAA-A-TC-T-GCCACCACCTTGGACAGTAGAC--------G-CTTT---AGAC-CT--G--AGTGACT-TT-T-AA-T-GCTGAA-GCT-G-   8887

MND-1.GA.-.MNDGB1   ---ACT--GA...GAGCACAAC-CC-A----TTG.........AAGGAAGAATCCTTAAACAGATCCTTGATA--G--C---ACC---T-TGC-AGGGAGT-ACCAATTT-GC-TT-GCTGAA-AATC--   8153

MON.CM.99.L1        CAG--ACTC------GCCAGC--ATC----A----TT--TA-CA-----.....................-----A-----CA---A---TGT-----GG-CA-----GAT-----A-----C-G-A--A   8512
MON.NG.-.NG1        --G---GA----G--R-CAGTC-AT-C--GA----TT--AA-CA----T.....................---ACA--CTGC--AGA---AATAG---GG-C--T---G-TA-----G----CCGG----   7137

MUS.CM.01.1085      -AG-------------G-GA---ATC---G-----T---CT-T--CT--.....................--------C--C--C-A---AGTGA-T-GG--------GAC---A-T-AG--C-GC--CC   8483

DEB.CM.99.CM40      C-G---G-C---G-GG-CAGC---GCC--GA----T---CAGT--C---.....................-----G-----C-AACAA---CTGACG-GGCT------GAC---TC-CA---GCA-T-G-   8274
DEB.CM.99.CM5       C-T--AGAG---G-GG-CGAC--CGCCC-GA----T----AGG--C---.....................--------CA-CTCACAG--TCTGACG-GGCT------AAC------GA---GCGC--G-   8195

SYK.KE.-.KE51       TT---AGCC---CGT-TC-ACG--CAGC-GA-A--TT---AG--AATCGCTCGCAGAAGCGCAGAAACTT---A--AGAG-TTC-GAGAGC---AGA-CACTGATTAGAG-AC-TGT-ATTGCCTGG...   8242
SYK.KE.-.SYK173     ---AG--CT--ACGT-TC-ACC--CAGC-GA-A---T---AGG-AATCTTTGGAAGCAGGACAGCAGCTT---AGGACAG-CT-C---AGC-T-AGA-CTCTGATTAGA-AGC-T-CTAT-ACCTGG...   8543
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H1B.FR.83.HXB2      ATTGTAACGAGGATTGTGGAACTTCTGGGA...................................................CGCAGG...GGGTGG..................................   8594
Env                 _I__V__T__R__I__V__E__L__L__G__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__R__R__.__G__W__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__   gp41
Rev                 D__C__N__E__D__C__G__T__S__G__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__T__Q__.__G__V__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__. Rev ex2

H1A1.UG.85.U455     ------G----AGC----------------..............................CGCAGCAGCCTCAAGGGACTGA-ACT-...------..................................   8045
H1B.US.90.WEAU160   ----C--A----------------------...................................................------...------..................................   8601
H1C.ET.86.ETH2220   ----C-G------CA---------------..............................CGCAGCAGTCTCAAGGGACTA-AG---...------..................................   7991
H1D.CD.84.84ZR085   ----C-G-----------------------...................................................------...------..................................   8115
H1F1.BE.93.VI850    ----C-G-------------CAGGGGCCTG...................................................A-G---...------..................................   7871
H1G.SE.93.SE6165    ------G------CA---------------..............................CGCAGCAGCCTCAAGGGACTGA-ACT-...------..................................   8033
H1H.CF.90.056       ------GT-----C---------------G...................................................A-A---...---A--..................................   7913
H1J.SE.93.SE7887    ----C-G------C-----G-AC-------...................................................-T----...------..................................   7901
H1K.CM.96.MP535     -----G--------CC-----AGGGGACTG...................................................A-GG--...--T---..................................   7754
H101_AE.TH.90.CM240 ----C-G------CG---------------..............................CACAGCAGTCTCAAGGGACTGA-AC--...------..................................   8168
H102_AG.NG.-.IBNG   ----C-G------C----------------..............................CACAACTGTCTCAAGGGACTGA-ACT-...------..................................   8121
H1N.CM.95.YBF30     --AC-G-G-----C-C-------C------..............................CAGAGTCTCAGCAGGGGACTG-AACTA...CT-AAT..................................   8166
H1O.BE.87.ANT70     TA-C-G-G-CTTGGAC--TGGA-C--A--G..............................CAGAAGATAATTAATGTT.......................................TGCAGAATT....   8678
H1O.CM.91.MVP5180   GGGA-CCG----C-GA-C--CTAC------..............................CTGGGACTGTGGATCCTGGGA-AA-A-...ACAATT...............GAAGCTTGTAGACTT....   8704

CPZ.CD.-.ANT        -ACC-TTG-GCAG-CC-CC---AC--C..........................................................................................TGCAGAATT....   8047
CPZ.CM.-.CAM3       --AC-GGG-----CAT-----AAC------..............................CAGAGCCTCAACAAGGGACTG-AACA-...CT-A--..................................   8031
CPZ.GA.88.GAB2      G-CC-TTG---CC-GC------AAT-----..............................CAACAGGTCCTGAGAGGACTGA-ACTA...CTCA--..................................   8002
CPZ.GA.-.CPZGAB     -A---GTG---ACAAC-CA-GACGT-----..........................................CATCTAATA-TTCAC...A-CCTC..............................AGAC   8647
CPZ.US.85.CPZUS     ---C-G-G-----CA--AC--A-C------..............................CAGAACATCAACAAGGGACTG...CAA...CT--T-.................................A   8621
CPZ.TZ.-.TAN1       --CC-CTG--TC-GCC--C--GCA---AA-..............................CAGGGGATAATCAGCTTGGCA...CACAGCCTAGTA..................ATAGTGCATAGAACTA   8287

H2A.GW.-.ALI        ..........................................ATCCTCCAACCGATCTTCCGGAGTCTTCAGAGAGCGCTGACA-CA...ATCA--..................................   9081
H2A.DE.-.BEN        ......................................................ACCCGCCGACTGATCTCCCAGAGTCTAACAGCA...ATCA--..................................   9085
H2A.SN.-.ST         ..........................................ACCCTCCAACTAATCTCCCAGAGTCTTCGGAGAGCATTGACAGCA...-TCA-A..................................   8527
H2B.GH.86.D205      .................................ATCCTCCACCAAATCTCAACCAATCTCCAACCACTCAGGCTCCCG....................................................   9067
H2B.CI.-.EHO        ..........................................ACCCTCCAACCAGTACTCCAACCGCTCAGGCTTCCA....................................................   9044
H2G.CI.-.ABT96      ..........................................ACTCTCCAACCGCTGTTCCAAAGAATCTCCAGGACCCTC-AAGCA...ATTA-A..................................   8470
H2U.FR.96.12034     ..........................................AGCCTCCAGCCGTTGTTCCAGAGCATC........................A-A..................................   8560

MAC.US.-.239        ..........................................ATCCTCCAACCAATACTCCAGAGGCTCTCTGCGACCCTA-AG---...ATTC-A..................................   9042
Env                 _.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__I__L__Q__P__I__L__Q__R__L__S__A__T__L__Q__R__.__I__R__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__   gp41
Rev                 .__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__P__P__T__N__T__P__E__A__L__C__D__P__T__E__.__D__S__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__. Rev ex2

SMM.SL.92.SL92B     ..........................................AACCTCCAACAACTGTGCCAGAGACTCTCAGAGATCAGT-AGCC-...ATTA-A..................................   8490
SMM.US.-.H9         ..........................................ATCCTCCAGCCAGTGCTCCAGAGCCTCTCAAGGACGCTG-AG--A...-CCC-T..................................   8531

STM.US.-.STM        ..........................................ACCCTCCACCCAACCTTCCAAAGGATCTCCAGGATACTG-AG--A...ATTA-A..................................   8693

SAB.SN.-.SAB1C      ...........................................................................TGCCTC-AGGAC...ATCCAA..................................   8886

TAN.UG.-.TAN1       T-AT-G-GACTTTACCA-ATC--C-GCA-G.............................................AGCCTCACG-CT...CTTCTT..................................   8705

VER.KE.-.AGM155     ..................................................................................................................................   8695
VER.KE.-.9063       ..................................................................................................................................   8718
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................................   8216
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................................   8172

COL.CM.-.CGU1       ......................................................AGCTTGTTGCGTCATTGCAGCAATGGGAT-CTT...ACTGTC..................................   7950

DEN.CD.-.CD1        T--C-G-TT----CC............................................................GCCTGTA-TC--ATTT--GAC..................................   8645

GRV.ET.-.GRI_677    ..................................................................................................................................   8571

GSN.CM.99.CN166     -C-C-CCGTG----C............--G..........................................AAGTTCCTGT-GGAACAGCT-CA-AAAGCAATCCAGAAAGCAATC......CAGCAAG   8556
GSN.CM.99.CN71      -C-C-CCA------C............--C..........................................AAGTTCCTGT-GGA-CAGCT-............CAGAAGGCGTTC......CAACAAG   8556

DRL.-.-.FAO         -AA-C-GTT.....................................................................CTTGAATATGGGT---CA........................GAACTCCAAG   8439

RCM.GA.-.GAB1       -GCTGC-GCTCA--AA-CTTC-AGAGC.................................CTCCGGTGGATTTTAGCTAAGATACAATAT------..................................   8293
RCM.NG.-.NG411      -ACTC-CTCTCAG-GA-CT-C-AGAGCCTCCAGTCAATCCCTTCTCGAATCCTTCTTCATTTGCGGTGGATAGGAGCTAAG-TACAAGAT------..................................   8376

MND-2.-.-.5440      CAA-C-GTA.....................................................................ATTGAATATGGGT--CAA........................GAGCTCAAAG   8378
MND-2.CM.98.CM16    CAA-C-GTA.....................................................................ATTGAATATGGGT--CAA........................GAGCTCAAAA   8742
MND-2.GA.-.M14      CAG-C-GTA.....................................................................ATTGAATATGGGT--CAA........................GAGCTCAAAG   8671

MNE.US.-.MNE027     ..........................................ATCCTCCAACCAATATTCCAGAGATTCTCCACGACCCTA-AG--A...-TCC-A..................................   8519

LST.CD.88.447       GGAA-TCTTCTCC-CAGCCTTG-GTG-CAGTTCCTTTCGTGGCTAGGCCATTTAGTGATCCTTTTCTTCCAACATGGGCAA-ATCTT...C--AAA..................................   7843
LST.CD.88.485       GGAA-TCTTCTCC-CAGCCTTG-GTG-CAGTTCCTTTCGTGGCTAGGCCACTTAGTGATCCTTTTCTTCCAACATGGGCAA-ATCTT...T--AAA..................................   7840
LST.CD.88.524       GGAA--CT-CTCC-CACCCTCG-GTG-CA-TTCCTCACTTGGCTGGGACATATAGTGATCCTTTCTTACCACCATGGGCAA-ATCTT...T--CAA..................................   7846
LST.KE.-.lho7       GGAA--CTCCTCC-ATCACT-G-GTG-CAGAGCCTCAGTTGGCTGTGGCATTTGTTGATCCTTTTCTTCCAAAATGGGCAA---CTT...T--CA-..................................   8918

SUN.GA.98.L14       GGAA--GTCCTAGCACAAA-CA-CTACCACCTGCTAAGTTTCTTGTGGCACCTACTTACGACTTCCTTCCATCATGGGCAA---CTT...T--CA-..................................   8980

MND-1.GA.-.MNDGB1   -GA-C-G-A.....................................................................ATTGAATAT...----TC..................................   8177

MON.CM.99.L1        G-GA-CTACC----C............................................................CTCCAGA-AGT-TCCCA-A--............CTGCCACCCCTCCTGCACATAC   8570
MON.NG.-.NG1        -CGA-CTACC---GC............................................................CTCCAGA-AGT-CGCA-CCAC............CTGATCCCTCTTCTCCGCGACC   7195

MUS.CM.01.1085      -CCC-TTG-...................................................TGGCTACTTCAGAGAGCAGTC-A-CT-ATACA-AA-GGGTCAATAAGATTGTGGTTCACGCTCAGGGCAC   8562

DEB.CM.99.CM40      C-GA-T-GA--AGGCT-T---T-A---CA-GAAGGAATATATAGACTGTCATTTGCTCTTTGG......CAAAGA...CTGA-A.......................................CTCTTGG   8356
DEB.CM.99.CM5       C-GA-T-GA--AGGCT-T--G--C---CA-GAAACAATATATAGACTTTCATTTGCATTTTGG......CAAAGA...CTGA-A.......................................CTCTTGG   8277

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................   8242
SYK.KE.-.SYK173     ..................................................................................................................................   8543
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H1B.FR.83.HXB2      ..GAAGCCCTCAAATATTGG............TGGAATCTCCTACAGTATTGGAGTCAGGAACTAAAGAATAGTGCTGTTAGCTTGCTCAATGCCACAGCCATAGCAGTAGCTGAGGGGACAGATAGGGT   8710
Env                 .__E__A__L__K__Y__W__.__.__.__.__W__N__L__L__Q__Y__W__S__Q__E__L__K__N__S__A__V__S__L__L__N__A__T__A__I__A__V__A__E__G__T__D__R__V   gp41
Rev                 __G__S__P__Q__I__L__.__.__.__.__V__E__S__P__T__V__L__E__S__G__T__K__E__$_                                                          Rev ex2

H1A1.UG.85.U455     ..--G-G----------CT-............--------T--G-T-------G---G---------A-T-------A---CT-----TG-C--TGT---AG------------G-T---T---------   8161
H1B.US.90.WEAU160   ..-----T-----------T............-----------G-----------C--------------------------T-----T-----------T-----------------------------   8717
H1C.ET.86.ETH2220   ..---A----T------CT-............G-A-GC--TG-G---------G---T---G-----A--G------A---ATC----T---A-------A----T-----G---A--A--------AT-   8107
H1D.CD.84.84ZR085   ..---------------CT-............-----------G--A----------GA-----G------------A--------G-TG----A-----A---------------------------A-   8231
H1F1.BE.93.VI850    ..-----T---------CT-............G--------ACG-G-------------------------------A-C---C--T-T---A-------A----T---------A-----------AA-   7987
H1G.SE.93.SE6165    ..----GT--T-------T-............--------T--GTT-------G-CAG-------------------A----T-----TG--A-AGT---A------------A-TT-------------   8149
H1H.CF.90.056       ..---------------CTC............--------T-----A--C---G-A---------------------A--GAT-----T--CA-------A-----------------A------G--A-   8029
H1J.SE.93.SE7887    ..--GAT----------CT-............GT---C--TG--TG-------G-G---------------------A----T-----T---A-------A--------------A--A--------AA-   8017
H1K.CM.96.MP535     ..---------------CT-............-----C--TG----------------------------------CA----------T---A-------A-------------GA--A--------AA-   7870
H101_AE.TH.90.CM240 ..----G----------CT-............G-------T--GTTA------G-C-----------A-T-------A--TCT-----TG----T-----A-------C---G-G-T-------C-----   8284
H102_AG.NG.-.IBNG   ..-G-------------CT-............--------TA--TCA--C---GT----------------------A---AT-----T---A-A-T---A----T-------A-CT----------A-C   8237
H1N.CM.95.YBF30     ..---CT-AGA-C-C-C-T-............---GGAA-A--TGCA------G-AA-A--GT---G-G--------A-C--------T---A-A-----T--T-T------A--A--A---------A-   8282
H1O.BE.87.ANT70     .................--T............GCAGC-G-AAC---A--C---CTA--A---T-GC-----------ACA--------AG-CA-ACTT--AG-G--------CA-TT----T--CG-CA-   8779
H1O.CM.91.MVP5180   .................--T............G-AGC-G-AA-G--A------CTA--A---T-G--A---------ACA-A-C----TG--A-T-TT--AG-GT----T--CA-TT----T--CG-CA-   8805

CPZ.CD.-.ANT        .....A-TT---G-CTG--CAACCATCTGGAGAAC------AGCACCCTC---...ACAAT-A-C-GA-C-GAGATCA---AGAACA-TG-CAGACTT--T--TTGG----GG--AAAA--------CA-   8169
CPZ.CM.-.CAM3       ..A-CTT-AG--G---CCT-............---GGAG-GA--ACC--C---G-AAG---G---C-A-C------CA-A-----AT-AG----A--------T-----------A--A-----C--AA-   8147
CPZ.GA.88.GAB2      ..--GCTT--G-GCC-GCT-............AAAGGGA-AGG---A------CTG--A-------GA-C-------A-----C----TG--A-T-----A--TAT------C--AA-A--T----CAA-   8118
CPZ.GA.-.CPZGAB     TGCT-CGGGAG-G-CTG--CCTGCTG......G--GGAA-TA-T--A------G-AA----G-----A-T-------A-A---C----TG----A-----T--T--------A--A--T--------AA-   8771
CPZ.US.85.CPZUS     AT---CT-AGAGC-CGC--C............---GGGG-AA-CGCT--C---GCAAG---G-----AGT-------ACA-----AT-AG--A-A-----A--------------A--A--T-----AA-   8739
CPZ.TZ.-.TAN1       TCAT--TAGGAGTTAGACA-ATC............-T-GAGTGGAGCAG-AAT-C-T-T-CTAGCTTA-GAGT-TTGC-A-TACAAGC--TA-A--G-CTTGCTAACT-TA-A-G-T--TGGACAGATT-   8405

H2A.GW.-.ALI        ..--CTGG--G-G-CT-AAA............GCAGCCTA---G------G--T-CG--TGGA-CC-AG-AGCGTTCCGGGC---TGCA-GGATTG-GAGAGAGA-TC-TA-AA-CACCTGGAGAGACT-   9197
H2A.DE.-.BEN        ..--CTGG--G-G-CT-AA-............GC-GCC-AA--G--A---G--T-CG--TGGA-CC-AG-AGC-TTCCAAGCA--CGCG-GGA-T--GAGAGAGA-TC-T--G-GC-C-TGG-GAT--T-   9201
H2A.SN.-.ST         ..--CTGG--G-G--T-AAC............ACAGCCTA---G--A---G--G-CG--TGGA-CC-AG-AGCGTTCCGAGC---CGCG-GG--T--G-GAGAGA-TC-TA-AA-C-CCTGGAGAG-CT-   8643
H2B.GH.86.D205      ................................GTTGCGTA---C------G---TCAGCTGGT-CC-AG-AGCGCTCCGAGCGGCAGCA-GG--T--G-GAGA-A-TC-T--GAGT-CCGG---G-CCT-   9165
H2B.CI.-.EHO        ................................CCTGCATA---C-GA---G---TCAGCTGGT-CC-AG-AGCAATCCAAGCAGCAGC--GG--TG-G-GAGAGA-TC-T--GAGC-C-G-GAGG-CCTC   9142
H2G.CI.-.ABT96      ..---CAT---CGGCTAGAA............GCAGC-TATT-CAGC---G--TTC-GCTGG--CC-AG-AGCGTGCACCGCAGCAACT-GG--TG-GCAAGAGA-TC-TA-AAGCAC-TGGAGAGCCT-   8586
H2U.FR.96.12034     ..---CGT--GC-CCT-GAA............ATAGC-TA------A---G--T-G---T-TT-C--AG-AGCATTCCAAGCG--CGGG--A--TG-GCGAGAGA-TC-TAGCCGCAC-GGGAGAGAAC-   8676

MAC.US.-.239        ..----T-----GGAC-GAA............CT--CCTA------A---G--T-GAGCT-TT-CC-TG-GGCG-TCCAGGC-G-CTGG-GAT-TG-GA-AGAGA-TC-T--G-GC-C-TGG-GAGACT-   9158
Env                 .__E__V__L__R__T__E__.__.__.__.__L__T__Y__L__Q__Y__G__W__S__Y__F__H__E__A__V__Q__A__V__W__R__S__A__T__E__T__L__A__G__A__W__G__D__L   gp41
Rev                 ._R__S__P__Q__D__$_                             _M__G__G__A__I__S__M__R__R__S__R__P__S__G__D__L__R__Q__R__L__L__R__A__R__G__E__T__   Nef
                                                                    \ Nef start

SMM.SL.92.SL92B     ..--GCTTG---G-AGAGAA............GCAGGCTATA-C-GT---G--T-GA-TT-CT-C-TCG-AGCCTGCCAGGAAGCATGG-GAT-TG-GCAAGA---TA-T-TC-GC-C-TGG-GACTCA-   8606
SMM.US.-.H9         ..----T-A---G-GT-GA-............ATA-CCTA----------G--T-G-GTT-C--CC-AG-AGCA--GCARR---G-TGG--ATTTGYRCGAGAGA-TC-T--AAGC-C-TGGAGAGACT-   8647

STM.US.-.STM        ..----T-G---G-CTAG-A............GCAGCCTATT--------G--T-CATCTGGA-CC-AG-AGCA--GCAAGCAGCATGG-GA--TG-G-GAGAGA-TC-T--GAGC-C-GGGAGAGACT-   8809

SAB.SN.-.SAB1C      ..C-GAGAAC--G-C-GCTA.........ACAGCTC----TGA-T-TGGG---...--A--G--C--AGCAGCA--A-CGTCAC-CACTGTG--TGTG-T-CA---T-CGA-AAGC-CC-GT---TCA--   9002

TAN.UG.-.TAN1       ..C--CTG--T-G-C-GGA-.........TGCCAAT-CA-T-AGT-TGGG---...---C--T-C--AG-GG-A--A-CA--G-CTT-TG-G--TTTG--G-GC--T-CGCAAAGC-CC-GTCG--C-C-   8821

VER.KE.-.AGM155     ........--T-G-AGCGCC.........TGGCA-T-CT-A-A-T-TGGGCTT...GG---G--C--AGCCGCA--ACAAGAAGCAG-T--CCATCTG--G-GCTTT-C-CGCA-C-C-G--C-CCA-A-   8805
VER.KE.-.9063       ........--T-G-GGCGCT.........TGGCA-T-CA---A-T-TGGGCTT...GG------C--A-CCGCA--ACAAGAAGCA-GTCTC--TGTG--ACGCTTT-C-CAAA-C-CAGGTC-CCAAA-   8828
VER.DE.-.AGM3       ........--T-GGAGCGCT.........TTCCA-T-CA-A-A-T-TGGGCTT...GG------C--AGCCGCA--ACAAGAAGCAG-TGTC--TTTG--ACGCCTT-C-CAAA-C-C-GGCT-CCA-A-   8326
VER.KE.-.TYO1       ........--T-GGA-AGCT.........TTTCAAT-C--G-A-T-TGGGCTC...GCA-----C--A-CCG-C--ACAAGAAA-A---C-AA-TCTG--AGGC-TT-C-CAAA-C-CATGTC-CCA-A-   8282

COL.CM.-.CGU1       ..CTGC-T-AAC-TCCGCCA...ACAACCTCAGAC--GAGGAGGAGTGC----...---ACT--TCG-T--CTA.........---G-ACCCAGGGGTC-A-GCCTTCAGAT-CTT-A----CT-CA-AG   8063

DEN.CD.-.CD1        ..TTT-TA-AT-GGC-CA-CTTAATTTTGCTTG-CT-CT---A-T-TGGGCTCCAAG-ACTC-A--CAGGCCTC......--GGATT-GGGGA-T-GC-----CCA-CA--GAAG--C-----CGGAA--   8767

GRV.ET.-.GRI_677    ........A---GGACAGCA.........GTGG-AT-C--G-AGT-TGGGCTCCAG--ACTC-A-G--GCAGCAA-A...G-GC-TGCTC-A--TCTG--G-GG--T-CGAGG--A-CCTGG-GC--AC-   8681

GSN.CM.99.CN166     CGAG-...-AGCTCAGGGAA......GTAGCAGCC-GAG-GA--GCC--CATT--CT-T-GGA-CC-AG-ACTCCAA-CAGCAGCAACAGGAAT-CTC-A--GCCTT-CTATCTTCAC-TGGA-C.....   8672
GSN.CM.99.CN71      CGAG-CAG--GGGGG-AGT-.........GCAGCC-GAGCAGC-GCC---ATT--CT-T-GGA-CC-AG-ACTCCAA-CAGCAG-CTCAGGAAT-CTC-A--GCCTT-CT-TCTTCACATGGA-C.....   8672

DRL.-.-.FAO         AA-CG-GAAGAGGCATA--C................................................-CGCT-CTACAAGAGG-TGCGC-GAGG-T-TGGCGC-A--GGAGGC-ACTTGG-CTATCATC   8521

RCM.GA.-.GAB1       ........................................................--A--GT-C--AG-ATTCAGCAGCT-G--TGCTG-GATGG-GCTTCA-AAT-CTTACT-CACCTGGAGAG--T-   8367
RCM.NG.-.NG411      ........................................................--A--GT-C--AGGCTTCAGCAGCT-GC-TGCGG-GATGG-GAGG-CTAAT-CTTACT-CACCTGGAGAG-AC-   8450

MND-2.-.-.5440      CA-CG-GAGCAGC--TA-AT................................................C-AGTATTACAAG----TGCGC-GAGGCT-TGG-GCAG--GGTACC-ACTTGG-CTATCA-G   8460
MND-2.CM.98.CM16    CA-C--GAGGA---ATA-TT................................................--AGTACTACAAG---ATGCGC-G-GGCT-TGG-GCAG--GGCACC-AT--GG-CTATCAAC   8824
MND-2.GA.-.M14      CA-CG-GAGCA-GGATA--C................................................C-AGTATTACAA-----TGCGC-GAGGCT-TGG-GC-G--GGCACC-ACTTGG-CTATCA--   8753

MNE.US.-.MNE027     ..----T-----GGAC-GAA............CTA-CCTA------A---G--T-GAGCT-CT-CC-AG-AGCG-TCCAAGT-GCCTGG-GAT-TG-GA-AGAGA-TC-T--G-GC-C-TGG-GAGACT-   8635

LST.CD.88.447       ..-CCTG-AG--G-CGGGT-............GT-G-AAA-GCT---A-GATTGCGAGCTGGAGCTG---C-AGATCAGA--GAACAGA-GA-A--T-T-AGC---T.........CATG--AGA-ACC-   7950
LST.CD.88.485       ..-CCAG-AG-GG--GGAT-............GT-G-AAA-GCT---A-GATTGCG-GCTGGAGCTG---C-AGATCAGA--GAACAGA-GA-A--T-T-AGC---T.........CATG-GAGAGACA-   7947
LST.CD.88.524       ..ACCCT-AG--G--TCCT-............GT-G-GAGTGCT---A-AACTGCGAGCTGGA-C-G---C-AGAGCAGA--GAACAGAGGA-AGCT-T-A-A-A-T.........AATGG-ACA-ACA-   7953
LST.KE.-.lho7       ..ACCAG-AG--G--GGAT-............GT-G-AAA-GCT---A-GATTCAGAGCTGG--C-G-G-G-AATGCAGA--GAACAGAGGACAGTT-T-G-GCA-T.........-AT-G-A-A-ACA-   9025

SUN.GA.98.L14       ..ACCCT-AGAGGT-GGCT-............G-TTCG-A---TATTC-GGCT-CGAGCAGGA-C-G---CGCGTGCAGA-C-AGCAGGG-GAGAGT-T-ATCGT-TCAGAAG-CAA-A-GTAGA-CCT-   9096

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..CTC--AG--C--G-AGC-............ATC-GAAG-T-GGGT-CGCTACTCGTCAGCT-TGC-GCA-T-AG-TGG--GGCCGGTT-CA--GG-TGGC--CA--C-AA-AGAATCTTCACAG--TG   8293

MON.CM.99.L1        GCCTGCT--AACTG-GGGAAAGCCTTAGACGC-T-CTAGC-TACTGCC-G-ATG-GATCC--GA-CTCC-AGCA--A--C-C--CT---CTC-A-G-CCTTGCTAGGT-CA-AATC-TCTGGACGGAT-C   8700
MON.NG.-.NG1        TGTGCCGA-AGCTTCGGGAAGCCAGTAGCCGCCTTCT-GC-TAC-T-C-G-ATG-G-TCC--GAGYTCC-ARCA--CTGC-CAGGAGC--T--ATG-CCT-GC-CGGT-CA-A-TCATCTGGACAGAC-C   7325

MUS.CM.01.1085      TGATT-AG-CTCTCAGGGAAGCCTTGCAAAGAGCCCTCGCTTGCTTAC-GCATG-GATCC--GAGCTCC-A-CA--CAGC-CAGCAG--CT--ATCAGCT-GCCA-CT-CA-CTG-AACTGGACGGAAAC   8692

DEB.CM.99.CM40      GG---CG-T-T-G-GTGCTTGGG............GGGTA-T--------G--T-GA-A---T-C--AG---CCATCACGT-GGCAGGTGGG-AGCTTTGGCAGTGGC-CCAG-G-ATTG-T--G-T--C   8474
DEB.CM.99.CM5       GG---CATT-A-G-GTGGTCTGG............GG-TATTGT--A---G--T-GA-A---T-C--AG-C-CCATCA--T-GGCAGGGC-A-AA-TCTGGGAGTGGC-CCAA-G-ATTG-TC-GGT--C   8395

SYK.KE.-.KE51       ...................................GGAT--A-CAGT---G--GTCACA--G--C--AG-AGCA--CA-CTCGC--GGACGA-AAGTG--GCACCAGA-G-TG-CCATTTGGC-AGCCC-   8337
SYK.KE.-.SYK173     ...................................GGAT--A-CAGC---G--TTCA-C--G--C--A-TCGCA--A-C-TCGC-CGGA-GG-AA-T-CG-GATTGG--G--G-CTATTTGGC-AGCAA-   8638
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H1B.FR.83.HXB2      TATAGAAGTAGTACAA...............GGAGCTTGTAGAGCTATTCGCCACATACCTAGAAGAATAAGACAGGGCTTGGAAAGGATTTTGCTATAA.G.............ATGGGTGGCAAGTGG   8811
Env                 __I__E__V__V__Q__.__.__.__.__.__G__A__C__R__A__I__R__H__I__P__R__R__I__R__Q__G__L__E__R__I__L__L__$__#__.__.__.__.__M__G__G__K__W_    Nef

H1A1.UG.85.U455     -------A---G----...............AC-AT-G------------T-A----------------C-----A-----A------GC----------.C.............---------------   8262
H1B.US.90.WEAU160   -------A----G---...............A--A---------------T------------------------------A------GC----------.-.............----------TA---   8818
H1C.ET.86.ETH2220   -------T--A-----...............A--AT---G------T-CT--A--------------------------------GCAGC-----A----.A.............-----G----C-AT-   8208
H1D.CD.84.84ZR085   ------CA-----AGG...............A---------A----G-G-TT--------C-C---------------T--A------GC----------.A.............-----------A---   8332
H1F1.BE.93.VI850    ---------TT-G---...............A-----G--------G---T-A--------------------------GCA------GC------G---.A.............-----G---------   8088
H1G.SE.93.SE6165    -----------C----...............A----------------C-T-A---------C---G--------A-----------AGC----------.A.............-----A---------   8250
H1H.CF.90.056       -----T-A----G---...............A-------G----------T------------------------------T-----A-GC---------TA.............-----A-----A---   8131
H1J.SE.93.SE7887    C------A---C----...............A------T-----------TT--------------------------T--A-----AGC----------.A.............-----GAA---A---   8118
H1K.CM.96.MP535     -------A---G----...............A------T-------T-A-TT--------------------------TC-C-----AGC---A------.A.............---------------   7971
H101_AE.TH.90.CM240 -----------C----...............--------G-----C----T------------------C-----------A-------C----------.C.............-----AA-T------   8385
H102_AG.NG.-.IBNG   -------A---G----...............A---TGG--------------A----------------C-----------C------GC----------.C.............---------------   8338
H1N.CM.95.YBF30     -------T---C----...............A--ATAG-A--G-GA--ATTA-----------------C-----A---C-A-----AGCAC--A-----.-.............-----AAAG-TT---   8383
H1O.BE.87.ANT70     A--C-C--GGA-----...............A--ATAG-A-C--GA-----TA----C--A--G-----T-----------A-----A-G---AT-G---.C.............-----AAA-GCA-T-   8880
H1O.CM.91.MVP5180   C--CTT--GTC-----...............A--ATAG-ACA--GAT-C-TT-----C--A--------T-----A--TGCA-----A--C--AG-G---.C.............-----GAATGCA---   8906

CPZ.CD.-.ANT        AC-TCT--CTC-C---...............ACTATAGTC---ATC--AA-GG-AG-------GC-C--C-----A--G-------TTGCA--AAAT---.AC............------TCTGCA---   8271
CPZ.CM.-.CAM3       -C-------T-C----...............AT-ATAG------GC----TG--T-----A--------T--------T--A-----A-GC---------.C.............-----CAA--G----   8248
CPZ.GA.88.GAB2      A----------C-ACT...............A--ATAG-G----GC--ATTG--T-----A--------C--G--A--T--A-----AGC---A---G--TAA...........A-----CAA---A---   8222
CPZ.GA.-.CPZGAB     A-------CTT-T---...............-TTA-ACT----AT----A-AA----C-----GC-C--------A--GC-------AGC---A--T---.-CACTGCATTAAG.-----AAC---A---   8884
CPZ.US.85.CPZUS     -------T--AC-AG-...............A-GCTC-T-CT--G----ATA--------A--------T--G--A---C-A--G--A-GC--AT----................------AA-------   8838
CPZ.TZ.-.TAN1       A--CAT--A--G-GTGGTT............TACATAGCC--G-GA--CA-AA-T--T-----------T--------TC-----CTAGCC--AAAT---..A............-----AAA--TA-TT   8509

H2A.GW.-.ALI        GTGG-GG-C---G--G...............T-G-TCG-G--GAGG--A-T-GCAG-C--A--G--G--C--G-----GGCA----TTGCCC-C--G-G-..............................   9282
H2A.DE.-.BEN        ATGG----C--CG-G-...............C-CATCG-G--G-GA--A-T-GCAG-T--A--------C--G-----AGCA---CTCGCCC-C--G-G-..............................   9286
H2A.SN.-.ST         CTGG-GGAC-C-GGG-...............CA-AT-G-G--G-GA--A-TTGCAG-C--A-----G--C--G-----GGCA----TCGCCC-C--G-G-..............................   8728
H2B.GH.86.D205      ATGG--G-CTC-CAGG...............A----GGCG-----A--CAT-GCG--C--C--G-----C-----A--AC-T---CTC-CCC-CT-G-G-..............................   9250
H2B.CI.-.EHO        GTGG-G---CC-CAGG...............A----GGCAG---AG--CATTGCA-----C--G--G--C-----A--GGCT---CTCGCCC-CT-G-G-..............................   9227
H2G.CI.-.ABT96      ATGGA--ACTC-GGG-...............A-G-T-G-A----GG--A-T-GCA-----G--------C--G--A--GC-T--GCTC-C-C-CT-G-G-..............................   8671
H2U.FR.96.12034     ATGG--GACTC-GGGG...............C-G-T-G-A---TGGC----AGCT-----A--G--G--C--G--A--A--T--GCTCGCGC-TT-G-G-.A............................   8762

MAC.US.-.239        ATGG--GACTC-TAGG...............A---G-G-A---TGG--A-T-GCA--C--C--G--G--T-----A--GC-T--GCTC-C-C-CT-G-G-..............................   9243
Env                 __W__E__G__L__R__.__.__.__.__.__R__G__G__R__W__I__L__G__I__P__R__R__I__R__Q__G__L__E__L__G__L__L__$_
Nef                 Y__G__R__L__L__.__.__.__.__.__G__E__V__E__D__G__Y__S__Q__S__P__G__G__L__D__K__G__L__S__S__L__S__C__E__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.    Nef

SMM.SL.92.SL92B     ATGG--GACTC-GGG-...............C-G-T-G-A----GG--CGCAGCA--C--A--G--G--C---------C-T---CTC--GC-TAAC--G..............................   8691
SMM.US.-.H9         ATGG--GACTC-GGG-...............A-G-T-G-A--G-GA--A-T-GCA--C--MR--C-C--C--G--A--GC-T--GCTC-C-C-CT-G-G-..............................   8732

STM.US.-.STM        ATGG---ACTC-TGG-...............A-G-T-G-G---AGG--CG-GGC---C--A--GC-C--C-----A--GC-T---CTC-CAC-CT-G-G-..............................   8894

SAB.SN.-.SAB1C      ACG-C-T-CTTGCAG-...............TCCAT-GT---G--AG-CAT-GCACAT--A--------GC-C--A-AGC-T--G--ATGG--TAAT--G..............................   9087

TAN.UG.-.TAN1       ATGGA-T-CTTGCAG-...............TCC----A-C-G--A--C-T-G-ACAT--A--------GC----A-AAC-----C--TGG--CAAC--G..............................   8906

VER.KE.-.AGM155     ATGGCTT-CTTGCAG-...............TCC----A-C-G--A--CAT-A--TCT--A------G-GC----A--GC-T--GGAAG-CC-TAAT--G..............................   8890
VER.KE.-.9063       ATGGCTT-CTTGCAG-...............TCCA---A---GCAC--CAT-AG--GT--A------G--C----A--GC-T--GGAA--CC-TAAT--G..............................   8913
VER.DE.-.AGM3       ATGGCTT-CTTGCAG-...............TCC----A---G--A--CAT-A--TCT--A------G-GC----A---C-T---G-A--CC-TAAT--G..............................   8411
VER.KE.-.TYO1       ATGGCTT-CTTGCAG-...............TCC----A---GAAC--CGT-A---GT--A------G-GC----A---C-T--GGAA--CC-TAAT--G..............................   8367

COL.CM.-.CGU1       GTGGCT-CG-TCTGCGGCG............C-T-GC--GC-TCGAGCG-CTG-ATAT-TGC--G--TGG-T-T-T-A-CGTCCCCAAGG-CCTGCC---..............................   8151

DEN.CD.-.CD1        GG--TTG-CG-CT-TTACC............C----AGCA----AAG-GGTGGC---C--C---C-G--C---------C-T----TTG-CC-CAAC--G..............................   8855

GRV.ET.-.GRI_677    GGGT-CTA-T--C-G-...............TCC----A-C-G--AG-CAT-A---GT--A------G-GC-G--A---C-T----AAG-CC--GGG---..............................   8766

GSN.CM.99.CN166     .TGGAC--AG-CCGT-CTTCACGCTTGTAGAC---TA--GC---AAT---TGGCT--C--CC--C-C--C-----A--GGC---G-TAC-A--TAAC-G-.A............................   8772
GSN.CM.99.CN71      .TGGAC--AGCCC-TCGTTCAGACTGTTGGAC---TA--GC---AAT-CTTGGCT--C--CC--C-C--C--------GGC---G-TAC-AC-TAAC-G-.A............................   8772

DRL.-.-.FAO         AGCTAG--CCC-C-G-...............-CCCT-GC-CAG-AAG-GGCAGC---T--C--G--G--T-----A---GCA--GGTCC-C--CAAC--G..............................   8606

RCM.GA.-.GAB1       ATGT-CG--G-C--G-...............-ACTT-GC-G--TGGCCAGC-ATGG-GTGC-----G--C--G------C-C--G--AC---GTAAT--G.....................A-G..A...   8456
RCM.NG.-.NG411      ATGC-CG--TTGCAG-...............-ACC--GCAG--TGGCCAGC-ACGT-GTGC-----G--C--G--------C--G--AT--C-TAAC--G.....................A-G..A...   8539

MND-2.-.-.5440      -G-TAG--G--C-GC-...............-CCTT-G-C--G-GC--CT-GA----C---C-CC-C--C-----A--TGCT--GGCCC-AC-CAAC-G-..............................   8545
MND-2.CM.98.CM16    AGCT-C-TGCT-CAG-...............-CCAT-GC---G-GC---AT-A----C--A--------TC-------AGCA---GTCC-CC-CAAC-G-..............................   8909
MND-2.GA.-.M14      ---TAG--G--C-GCG...............-CTAT-G-A--G--C---G-GA----C---C-GC-C--C-----A--AGCT---GTCC-GC-CAAC---..............................   8838

MNE.US.-.MNE027     ATGG--GACTC-GGG-...............A-G-T-G-A---TGG--A-T-GCA--C-----G--G--C-----A-AGC-T--GCTT-C-C-CT-G-G-..............................   8720

LST.CD.88.447       C-G-CTG-G-CA-A-G...............AAGAGA--G---TTC-GATT-AGAGG-AGA--TG-GT-TCCCAGT-AGACCAC-GA--CCGCT--G--G..............................   8035
LST.CD.88.485       C-G-CTG-G-CA-A-G...............AA-AGA--G---TTC-GATT-AGAGGGAGA--TG-GT-TCCCAGT-AGACCAC-GA--CCGCT--G--G..............................   8032
LST.CD.88.524       --GGTTG-G-CA-A-CAGA............A--AGA--G---TTC-GATT-AGA......--TG-GC-TCCCAGT-AGACCAC-GA--CCACT--G--G..............................   8035
LST.KE.-.lho7       CCA-TTG-GCAA-A-G...............AAGAGA--G---CTC-GATT-GGAGG-AGA--TG-G--TTCCAGT-AAGCCAC-GA--CCGCTT-G--G..............................   9110

SUN.GA.98.L14       --GTCTC-GCAG-A--...............T-GAGGCCC-A-TGG-A-A-AACA-G-GGA--T-----TCCCAGT-AGACCAC-GA--CCACTT-G---..............................   9181

MND-1.GA.-.MNDGB1   C-G-----C-A-CATT...............-CT--GG-G-CGTGC--AT-G-------TC-----G--T-----AA-TGCA---C-ACCCC-TAAC---..............................   8378

MON.CM.99.L1        GC--CTTCAT-CTGG-GGA............C--CTA--G-----A--CGTGGCT--C--C---C-C--CC-------AGC-----TAT-CC-TAAC-G-G-GCAGAA......................   8796
MON.NG.-.NG1        GG-CCTTCGCC-GGG-GGA............C--TTA--GC---GAC-CGTGGCTG-C--C---C-C--CC-------GGC---G-TTC-CC-TAAC-G-..............................   7413

MUS.CM.01.1085      AG--CTTCA--CTGGTCGA............A---TA--GC---AAT-CTTGGCT--C--C---C-CG-CC-G-----GGC---G-TAC-CC-TAAC-G-..............................   8780

DEB.CM.99.CM40      GT--C-G-G-C-TGTC...............A----AG-AG----A----T-AGAG-G---GCT-----C--------AGCA--GCTC--CC-CAAC-G-..............................   8559
DEB.CM.99.CM5       G---C---G-C-TGTC...............T-G-GAG-C---AACC---T-GC---T---GC------C-----A--AGCA--GTT-T-AC-CAAC-G-..............................   8480

SYK.KE.-.KE51       AC-C-CCTAT-CCAG-...............C---T-GC-GAGAA-G-CGCAGC-T----AC-----C-TC-------GC----G-TCTACC-TAAC-G-..............................   8422
SYK.KE.-.SYK173     ATAC-CC-CTACCAG-...............C---T-GTCGAG--CG--GCAGC-T-G--GC-G--GC-TC----A--------G-TCTACC-TAAC-G-..............................   8723
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H1B.FR.83.HXB2      TCAAAAAGTAGTGTGATTGGATGGCCTACTGTAAGGGAAAGAATGAGACGA.......................................GCT.........GAGCCAGCAGCAGATAGGGTGGGAGCAG   8893
Nef                 _S__K__S__S__V__I__G__W__P__T__V__R__E__R__M__R__R__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__A__.__.__.__E__P__A__A__D__R__V__G__A__    Nef

H1A1.UG.85.U455     -------AG--CAGAG-G-A-------GAG--T---A-----------.......................................GAAA--.........CCTG--------A-AG-A--A-------   8344
H1B.US.90.WEAU160   ------C------GT-G----------G--A---------------A----.......................................---.........--------------AG------------   8900
H1C.ET.86.ETH2220   ------T-----CCAG-A---------G--A----A--------A------.......................................---.........-CT-----------GG-A--A-------   8290
H1D.CD.84.84ZR085   ------------A-AG-----------G--A-------------A---AA-...............ACTGATCCAAGGGAAAGAAGAAGAC--.........---------------G------------   8438
H1F1.BE.93.VI850    --------C---A-AG-----------G-----G---------------A-.......................................A-C.........CCTA----------AG------------   8170
H1G.SE.93.SE6165    -----------CA-AG----------CGAG--------------A---AAC.......................................A-C.........CCTA----------AG-A--A-------   8332
H1H.CF.90.056       -----------GA--GG---G---T-----A----------------G---.......................................---.........--A----T------AG----A-------   8213
H1J.SE.93.SE7887    ---------............------CAG-----------------G---....................................GCTC-C.........-CT------------G-A----------   8191
H1K.CM.96.MP535     ------------A-AG-----------G--A--------------------............GCACGACCAGCAGCAGACAGGGTGGGAA-A.........C-A-----------CG------------   8080
H101_AE.TH.90.CM240 -----------CA-AG-G---------CAG--C-------A---A-AG.......................................CAAA--.........CCT------A----AG-A--A-------   8467
H102_AG.NG.-.IBNG   --------C--CA-AG-G----------AG--T-T-A-----------.......................................CAAA-C.........CCTA--------ACAG-A--A-------   8420
H1N.CM.95.YBF30     -----G--C--CC-AG-A--------AGAAA-C--A------------A--........................CAAACGCAAGAACCA--A.........-TAGAGC------TAG-A-CA-------   8480
H1O.BE.87.ANT70     AG----G---AAT-TGAG------G-AG-A-----A------------A--........................ACTAGAACTTTCCCT-AG......TCT--A---TGC---CC-G-A--A---CAGA   8980
H1O.CM.91.MVP5180   AGC-----C-AAT-TGCA------T-AGAA-----A--T------------........................TCCTCCTCTGATCCTCAA.........C-A---TGT---CC-G-A--A-----T-   9003

CPZ.CD.-.ANT        --T----TC-AGTG-G-----GCAAGACAA-C--TTAGG-A---A.............................................CA-.........--AA--AATC-----GATA-A--GC-CT   8347
CPZ.CM.-.CAM3       -----------CC--G-A--G-----AGA---C--A------C-A.......................................AGCGAACTC.........A-C-TGCTT---CCAG-A--A---C---   8330
CPZ.GA.88.GAB2      --T-----C--CA-TG-A--------GCAG--C--A--G---C-T--G--G.................................ACT...............C--GA---------AG-A--A----A--   8304
CPZ.GA.-.CPZGAB     --T---------C--G-A---------GAG--C--AAG------A.......................................AGGGAA---.........CCAA----------GG-A--A----A--   8966
CPZ.US.85.CPZUS     --T--G-----CA-AG-A--------AGAA--C--AA-C---T--.......................................AGA...CAAACTCAGACAACAG----------AG-A--A---C-T-   8926
CPZ.TZ.-.TAN1       GGT-G-......TG-CC---GGCC-GG-AA-CC-TC---GATC-T.............................................CA-.........A-CA-CT--AGT--GCCT--A---CAG-   8579

H2A.GW.-.ALI        ...........................................................................................................--G-CAGCGGTATCA-CAG-G--   9305
H2A.DE.-.BEN        ...........................................................................................................G-G-CAGC-GTATCA-CAG-G--   9309
H2A.SN.-.ST         ...........................................................................................................G-G-CGGCGGTATCAACAG-G--   8751
H2B.GH.86.D205      ..................................................................................................................................   9250
H2B.CI.-.EHO        ..................................................................................................................................   9227
H2G.CI.-.ABT96      ...........................................................................................................--GGCA-C-ATACAC-CAG-GTC   8694
H2U.FR.96.12034     ......................................................................................................-CT-AG-GCCA--GCTATAGT-A--G--   8790

MAC.US.-.239        ...........................................................................................................G-G-CAGA-ATACAATCAG-G-C   9266
Nef                 _.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__G__Q__K__Y__N__Q__G__    Nef

SMM.SL.92.SL92B     ........................................................................................................-GAT-G-TATA-ATACAAT-T--GG-   8717
SMM.US.-.H9         ...........................................................................................................GC-TCAGA-ATATTGT-AG-GTC   8755

STM.US.-.STM        ...........................................................................................................GC-TCAGAGATATAAT-A--GTC   8917

SAB.SN.-.SAB1C      ..................................................................................................................................   9087

TAN.UG.-.TAN1       ..................................................................................................................................   8906

VER.KE.-.AGM155     ..................................................................................................................................   8890
VER.KE.-.9063       ..................................................................................................................................   8913
VER.DE.-.AGM3       ..................................................................................................................................   8411
VER.KE.-.TYO1       ..................................................................................................................................   8367

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................   8151

DEN.CD.-.CD1        .............................................................................................................................GTT-C   8860

GRV.ET.-.GRI_677    ..................................................................................................................................   8766

GSN.CM.99.CN166     ..................................................................................................................................   8772
GSN.CM.99.CN71      ..................................................................................................................................   8772

DRL.-.-.FAO         ..................................................................................................................................   8606

RCM.GA.-.GAB1       ..................................................................................................................................   8456
RCM.NG.-.NG411      ..................................................................................................................................   8539

MND-2.-.-.5440      ..................................................................................................................................   8545
MND-2.CM.98.CM16    ..................................................................................................................................   8909
MND-2.GA.-.M14      ..................................................................................................................................   8838

MNE.US.-.MNE027     ...........................................................................................................G-G-CAGA-ATACAATCAG-G-C   8743

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................   8035
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................   8032
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................   8035
LST.KE.-.lho7       ..................................................................................................................................   9110

SUN.GA.98.L14       ..................................................................................................................................   9181

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..................................................................................................................................   8378

MON.CM.99.L1        ..................................................................................................................................   8796
MON.NG.-.NG1        ..................................................................................................................................   7413

MUS.CM.01.1085      ..................................................................................................................................   8780

DEB.CM.99.CM40      ..................................................................................................................................   8559
DEB.CM.99.CM5       ..................................................................................................................................   8480

SYK.KE.-.KE51       ..................................................................................................................................   8422
SYK.KE.-.SYK173     ..................................................................................................................................   8723
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H1B.FR.83.HXB2      CATCTCGAGACCTGGAAAAACATGGAGCAATCACA...AGTAGCAATACAGCAGCTACCAATGCTGCT........................TGTGCCTGGCTAGAAGCACAAGAGGAGGAGGAG.....   8991
Nef                 A__S__R__D__L__E__K__H__G__A__I__T__.__S__S__N__T__A__A__T__N__A__A__.__.__.__.__.__.__.__.__C__A__W__L__E__A__Q__E__E__E__E__.__.    Nef

H1A1.UG.85.U455     T-----A---TT-A--T---T--------G-----...--C--T------T--T----T-----CAG-........................-----------G-----G--------A-GA--C.....   8442
H1B.US.90.WEAU160   T----------T---C-------------------...---------GAG......-AT-------A-........................--C-T----T--A--------...-----T---GAG..   8992
H1C.ET.86.ETH2220   -G---------T-A--C---T----G---C-T---...--C-----C---C-C--C-AT---C---A-........................-----------G-----G-----------A--AGAG..   8391
H1D.CD.84.84ZR085   T-----------------G------G---------...---------------A----T--------C........................---------G----------G--A-----C---GAG..   8539
H1F1.BE.93.VI850    TG---------T-A--C-G--GG--------T---...--C--------TAG-A----T---C---AC........................-TG--------G--------------------A.....   8268
H1G.SE.93.SE6165    T-----A---TT-A--T-GG---------------...--C--------------C-AT---C---A-........................-----------G-----------------CTCAGAA..   8433
H1H.CF.90.056       TG--------TT----T-G--GC--G---G-----...-T--AT---------T----T---CG--A-........................GCC--------G--------------C-G----GAA..   8314
H1J.SE.93.SE7887    TG----A---TT---CT--G-----G---------...--C-----------------A-------AC........................-----------G---------ACA---------.....   8289
H1K.CM.96.MP535     T-----A--------CT-G------G---G-----...--C--------TT--CAC-AT---C---A-........................-----------G--------G-----A-----A.....   8178
H101_AE.TH.90.CM240 T-----A---T--A--T--------------A---...-----T---......ATAGAT-------A-........................----T------GAG------------C------.....   8559
H102_AG.NG.-.IBNG   ------A---TT-A--T-G----------------...--C--T---------CAA--T--CC---A-........................-----------G--------------T---A-T.....   8518
H1N.CM.95.YBF30     -T----A---T--A-CT--T-GA--G--C-----C...-TA--A-----TAG--AC-AT----AAAG-........................ATA--T-----------------A--A--A---GAA..   8581
H1O.BE.87.ANT70     TC--CA-G--AT-A-C-GCTAGA----GG--AC--...---TC-C----TC-TCAA-A------A--C........................CT---A-TC------AGT--CC-A-----A--A.....   9078
H1O.CM.91.MVP5180   TC--CA-G--GT-A-C--CTAGA--G-G---AT--...---TC-C-C--TC-TCAA-A------A--C........................CT---A-TC-----CAGC--CA-A--T-----T.....   9101

CPZ.CD.-.ANT        GTGGAAAC--AT---CC-GTAGA--G---C-A--C...TCCTCT-C--T-...-G---AG-AAAA-A-........................GTAAT-ACCTATTC--A-G-TC-TACA-----A...GG   8444
CPZ.CM.-.CAM3       TC--A-A----T-A--GGC----------G----C...-C---GC-C---C--CAG-AT---CAGA--........................CTG------T------A-ATGC-A--AC-CA-TGAAGA   8433
CPZ.GA.88.GAB2      TG----AG--TT-A-C--GG-G---------A--T...TCC--AC----CC-TCAG--T---CAAA--........................CT---A----------A-ATG--AC-------T.....   8402
CPZ.GA.-.CPZGAB     TT--GAAG-----A----G---C-----T-----T...-----G--C--CC---AG--T---CAAA--........................CTA--T--------G-A-ATG--CA-T--A......GA   9063
CPZ.US.85.CPZUS     TC----A----T-A-C-G-------G--T-----T...-C---A------C--CAG-A---CCAAA--........................CTG--A---T----T-AGATGACTA-TC-T--AAGTGA   9029
CPZ.TZ.-.TAN1       -C--A-A------CC-G--TA-A----GTC----T...-C--A--CCCT-...-G----TCA--A-A-........................GTGTTAGAATACTCT---G-CC-TACT--A--AGAA..   8677

H2A.GW.-.ALI        AT-T-ATGA-TACCCC-TGGAGAACCC--GCA---...GAA--AG-G-A--A-TTGTA---GCAACAG........................AA-ATGGATGAT-T--ATTT---T--T--T--TAGCCT   9408
H2A.DE.-.BEN        AG-ACATGA--AGCCC-TGGAGAAACC--GCA---...GAA--AC-G-A--ATTTGTAT-GGCAGCAA........................AA-ATGGATGAT-T--ATTCT--T--T--T--C...CT   9409
H2A.SN.-.ST         AT-T-ATGA-TACCCC-TGGAGA-CCC--GCAGA-...G-GGAG...-A--GCT-GTA---GCAACAA........................AA-ATGGATGAT-T--ATTC---T--T--T--C...CT   8848
H2B.GH.86.D205      .........................G-G-CAA-AT...GCCC-GGGGG---A--GGGGAGGGCAACAA..............................GATGC---T-A-AGT--T-----C--TGAA..   9320
H2B.CI.-.EHO        .........................T-G-CAA-AG...-C-TTGGGAG---A--GGGGAGGAAAACAA..............................GATTC---T-AGG-T--T-----CA-TGAA..   9297
H2G.CI.-.ABT96      A--T-ATGA-TACCCC-TGGAGAAACC--GCA---...GAA--AGCA-AGTT---ATA--GGYAGCAA...........................AATAATGAT--T-T-G-TAGT--T--TA-TGACTT   8794
H2U.FR.96.12034     AG-TCATGA-TACACCTTGGAGAACCC--GCA---...G-G-AAG---A-TT-CAATAT--GCAACAA........................AACATGGATGAT-T--ATG----A--TA-T--T...TT   8890

                                                                                                                       Premature stop |
MAC.US.-.239        AG-A-ATGA-TACTCC-TGGAGAAACC--GCTGA-...GAG--AG-A-A-TT---ATA--GAAAACAA........................AA-ATGGATGATAT--ATG-GT-A--T--T--C...TT   9366
Nef                 Q__Y__M__N__G__P__W__R__N__P__A__E__.__E__R__E__K__L__A__Y__R__K__Q__.__.__.__.__.__.__.__.__N__M__D__D__I__D__E__$__D__D__D__.__L    Nef

SMM.SL.92.SL92B     A--T-ATGA--ACCCC-TGGAGAAACC-TGCT---...GAA--AC-A-AGCA-CAGTAT-GGCAGCAG........................---ATGGATGATAT--ATG-G--T--T--T---...CT   8817
SMM.US.-.H9         A--TCATGA-TACCCCTTGGAGGAACC--GCA---...GAAG-AGCA-A-TT--G-TAT-GACAACAA........................AACATGGATGAT-TG-ATA-T--A--T.........TT   8849

STM.US.-.STM        A--T-ATGA-TACCCCTTGGA-AAACC-GGCAG--...GAA---GC--AGCT--AATAT-GACAGCAA........................AACATGGATGAT-T--ATG-G--A--T--TA-T...CT   9017

SAB.SN.-.SAB1C      ..........G-AA-G-G-CTCCTCTAG--CAGA-...GAAG-TGTA-A-ATGAAACATC-A-GAAGA........................CAGC---C-TGGT-T-ATG-G--T--A--A--A.....   9175

TAN.UG.-.TAN1       ...................GAGG---AAG-G---C...CC-GAAGGA-G-AA-TTGG-AGC--A--AC........................ACATGGGATGACTGG-A--C------A--A--A.....   8985

VER.KE.-.AGM155     .............-A-G-G-A----CAAC--G--T...CCAGAAGGA-G-CGTCTACAGG-C-GG-AC........................CAATGGGATGA-TGGT--G-T--A--A--T--A.....   8975
VER.KE.-.9063       .............-A-G-GGA----CAAC--G--T...CCAGATGGA-G-CGCCTGCAAG-A-GA-AC........................GAATGGGATGA-TGGT--G-T--T--A--T--A.....   8998
VER.DE.-.AGM3       .............-A-G-G-A----TAA---G--T...CCAGAAGGA-G-AA-TTACAAG-A-GA-A-........................AAATGGGATGA-TGGT-TG-T--A--A--T--A.....   8496
VER.KE.-.TYO1       .............-A--C--A----CAAC--G--G...GAAGAGG-A-GGAGGCT-CAAG-A-GA-AC........................ACCTGGGAAGAGTGGT-GG-T--T-----A--A.....   8452

COL.CM.-.CGU1       ..............................................-TGCC-TTGCC-GCT-TGCTA-AGACATCCAGATGTATATTACCACAACC-AGAA-C---G-ACGT---A--T-TA--A...GC   8232

DEN.CD.-.CD1        TGGAG-AT--TGA---CG--G-AACCTTTG-AGATGCAGAAGAA-TC-TCCA-T-AT-TCCA--ACTGGACCCTCAACATCCAAGAATACACCAATATGT-G----CCATG-T--T--A--A--A.....   8985

GRV.ET.-.GRI_677    ......................A--TAA---G--T...CCAGA-GGCCGCCGCCTGCAAG-A-GA-AC........................ACCTTTGATGAGTGG-ATG-T--T--A--A--A.....   8842

GSN.CM.99.CN166     .........................................................................................GAGCCAAAACCCAAGAG--G-AGCCTC------T-T...GA   8810
GSN.CM.99.CN71      .........................................................................................GAA-CAC---CCAGGC--AATTGCATC--T...T-T...GA   8807

DRL.-.-.FAO         ...............................--GCTTAGA--CT-C-CATATGCAAG-AGCA--A--AGAGAAAGATGTCACCCTTCCCACAGAA-AAGAA-A-CCCT--G----A--A--A--AGAA..   8703

RCM.GA.-.GAB1       .......................--CATT...---......GCAG-A--GCA----T-A-TA-A--AC........................AT--A----TAT---...G-TACT--T--CACCTTG..   8525
RCM.NG.-.NG411      .......................--GTTT...---......-TAG-A--TCAGCAGT-AGTG-A---A........................ATA-AT---TAT---...G-TACA--T--TACCTTG..   8608

MND-2.-.-.5440      ....................................................GCGGGATCTAAGGCACCAGCAGGATGTAACTCTCCCCTCAGAAAAAGA--A-CC-AGTG-T--A-----A---.....   8618
MND-2.CM.98.CM16    .............................................................................................................CG-------A--AAC-.....   8925
MND-2.GA.-.M14      ....................................................................................................AG----T-ATG-GC-AA-A--A--A.....   8863

MNE.US.-.MNE027     AG-T-ATGA-TACTCC-TGGA-AAACC--GCTGG-...GAG--GG-A-A-TT---ATA--GAAAACAA........................AA-ATGGATGATAT--ATG-G--A--T--T-GC...TT   8843

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................   8035
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................   8032
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................   8035
LST.KE.-.lho7       ..................................................................................................................................   9110

SUN.GA.98.L14       ..................................................................................................................................   9181

MND-1.GA.-.MNDGB1   ..........................................................................AGATGAGAA..ACTTGAC-TAA-ACA--AG--TC--G----------A--A.....   8427

MON.CM.99.L1        ..............................................................................ATGGCAAACAACGCC-GCAACCT--G--C-ACG-C--C--C--C--CGGTGT   8848
MON.NG.-.NG1        ....................................................G-GGCGG--CCACCGC......TCAAACCGCCGCCCAACCAC--T-GTTGAT--C--CG-C-----CC-A--TTTGCC   7485

MUS.CM.01.1085      ........................................................................................AGGAGCCAGTAAAAG-CCT-TGAT---A---C-T---CGT..   8820

DEB.CM.99.CM40      .......................................................GTT-TGG-GAAG-CCTAGAAGAGAAATAAAGTGCACCAA-AAGCAA-A-C---ACTT---TC--ACA--A...GC   8631
DEB.CM.99.CM5       .................................................G-A-C-ACT-T----A-ACCCCCACAGAGAGATAAAATGCACTCAGAGAGCC-AG--GTGTT-T--T-----AC-T...GG   8558

SYK.KE.-.KE51       ............................-CC--TCTTGGA-CC---A-G--ACTT-GA-TC--GG-GGAAAAAATGGAATGCGGGAGACATC---CATGATGAG-G--ATG-G...--T...CTAGTAGG   8518
SYK.KE.-.SYK173     ............................GCC--TTGACCCACA-GGGC-G-ACAGAGA-TGG-GACA-TCGGGAGGACAAAAATTCTCACCTG-A-ATATAG-GC-G-ATG---GA--CACA-GT...CT   8822
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H1B.FR.83.HXB2      .GTGGGTTTT...CCAGTCACACCTCAGGTACCTTTAAGACCAATGACTTACAAGGCAGCTGTAGATCTTAGCCACTTTTTAAAAGAAAAGGGGGGACTGGAAGGGCTAATTCACTCCCAAAGAAGACAA   9117
Nef                 __V__G__F__.__P__V__T__P__Q__V__P__L__R__P__M__T__Y__K__A__A__V__D__L__S__H__F__L__K__E__K__G__G__L__E__G__L__I__H__S__Q__R__R__Q_    Nef

H1A1.UG.85.U455     .--A--C--C...-----T-GG--A--------------------------T---------T-T-----C---TT---------------------------T---T----------A--G-A-------   8568
H1B.US.90.WEAU160   .---------...-----T-G---------------------------------------GCAT---------------.--------------------------------T---------A-------   9117
H1C.ET.86.ETH2220   .--A--C---...-------G------------------------------T--------AT-C-----C----T-------------------------------T-----T-----A-G-A---G--G   8517
H1D.CD.84.84ZR085   .-----C---...-------G--------------------------------------------------------------G-A-----------------------G--T-------G-A-------   8665
H1F1.BE.93.VI850    .--A--C---...-------G-------------G-------------C--T-----------------C--T---------------------------------T-----T-----A-G-A----GG-   8394
H1G.SE.93.SE6165    .--A--C---...-------G---A--A--------G-------------TT----GT---T-T-----C---TT---------------------------T---------T-----A-G-A-------   8559
H1H.CF.90.056       .--A--C---...-------GG--------------------------C--T----G----T-T-----C-----T--------------------------T---T-----T-----A-GCA------G   8440
H1J.SE.93.SE7887    .--A--A---...-------A-------A----A--------------A-------G------T---------TT---------------------------T---T-----T-----A-G-A-------   8415
H1K.CM.96.MP535     .--A------...-------G------------A-----------------T---------T-T-----CG--TT---------------------------T---------T-----A-G-A-------   8304
H101_AE.TH.90.CM240 .--A--C---...-------TG--G---------C----------------T----G----T-T---------TT---------------------------T---------T-----A-G-A-------   8685
H102_AG.NG.-.IBNG   .--A--C---...-------GG--A-----G-----G--------------T----G------C-----C--------------------------------T---T-----T-----A-G-A-------   8644
H1N.CM.95.YBF30     .--A--C---...-----ACGC-----------A-----G-----A--C--T--ACAG---T-T------TC-TT------------T---------------------G--TGG---AG--A---G---   8707
H1O.BE.87.ANT70     .--A------...-----AG-------A--G---C----G--------C--T--A-G---AT-T--C--C---TT------------------A------------T-----T-------T-A----GC-   9204
H1O.CM.91.MVP5180   .--A--C--C...-----A-G------A--G---C----G--------C-TT--A-----CT-T--C--C---TT------------------A--------T---T-----T-------T-AG---GC-   9227

CPZ.CD.-.ANT        GACA--C---...--T--G-G------A--C--CA-G-----C-----AG-A--ATT---------C--GTCATGN--------------------------TN--------T-NN-A-TT-A----GC-   8571
CPZ.CM.-.CAM3       A--A--C---...-----T-G------A------C-T-----T-----C-TT--A------T-T---T-A---------------A--------------------------T-----AT--NNNNNNNN   8560
CPZ.GA.88.GAB2      .--A--G---...-----A-G---------------------------A--T--A-----CT-T-----C------------------------------------T--G--T-T---A-G---------   8528
CPZ.GA.-.CPZGAB     A--A--A--C...-----A-G---A-----T--AACG--------------T--A------T-T------TCA---------------------------------T--G--T-----AGG---------   9190
CPZ.US.85.CPZUS     A--A--C--C...--T--TCGC-----A-----A-----G--C-----------ACA---AT-C---T-AG--TT-------------------------------T--G--T-T---AG----------   9156
CPZ.TZ.-.TAN1       .--A------...-------G---AGCA-----CA-G-----C-----AG-G---CT---AA-------GTCATGG--C-----------------------T------T--TT---T-C--A----GC-   8803

H2A.GW.-.ALI        A--A--GG-C...T-T--------AAGA----AA------A-------A-----ATTG--A------A-GTCA--T--AA---------G----------------A-GT--T--AGTG-G--------T   9535
H2A.DE.-.BEN        AA-A--AG--...--T--T-----AAGA-----ACGG---GA------C--T--ATTG--AA-----A-GTCA--T---A----------A---------C-----A-GT--T--AGTAGG--G-----T   9536
H2A.SN.-.ST         A--A--GG-C...--T--------AAGA-----A------GA------A--T-G-TTG--AAG----A-GTCA--T--GA----------------------------GTA-T--AGTG-T--G----GT   8975
H2B.GH.86.D205      .-----AGCCATATGTAAG--C--AATA-----AC-G-----------A-----ACT---A-----CA-GTCT--T---A--------C-----------------A-GTA-T-TAGTG-G--------C   9449
H2B.CI.-.EHO        .--A--GG-C...-GT--A-G---CGG---C--AC-G--G--------A-T---ACT---A-----CA-GTCT--T-------------------A----------A-TT-CT-TAGTG-G-----G--T   9423
H2G.CI.-.ABT96      A--A--AG-A...------TAC--CA-A--C--GC-----GT-----G------ATTG--AA----CA-GTCA--T---A--------------------------A-TTA-T--AGTG----------T   8921
H2U.FR.96.12034     A--A--AG-A...G----A-G---AAGA---G-AC-G---A-------------ATTG--A------A-GTCA--T---A----------A-----------T---A--T--T-T--T--G--------T   9017

MAC.US.-.239        G--A--GG-A...T----G-GG--AA-A--T--CC-----A------G------ATTG--AA----CA-GTCT--T---A--------------------------A-TTA-T--AGTGC---------T   9493
Nef                 __V__G__V__.__S__V__R__P__K__V__P__L__R__T__M__S__Y__K__L__A__I__D__M__S__H__F__I__K__E__K__G__G__L__E__G__I__Y__Y__S__G__R__R__H_    Nef

SMM.SL.92.SL92B     G-CT--AG-A...GTT---TGG--AA-A-----CC-----G-----T-A-----ATTG--AA----CA-GTCA--T---A----------------------T---A-TTA-T--AGTG-G--G-----T   8944
SMM.US.-.H9         A--A----G-...-----G-GC--AAGA--C--CG-----ATC-----A-----ATTG--AA----CA-GTCT--T---A--------------------------G-TTA-T--AGTATT--------T   8976

STM.US.-.STM        A--A--AG-A...G----ACAT--AAGA--C--AC-T--GGA-------------TTG--AA----C--GTCA--T---A-----AGC------------------A-TTA-T--AGTG-G--------T   9144

SAB.SN.-.SAB1C      .--A--C---...-----A-GG---TGCT----AC--C--G-------A--T---TTG--AA----CT--G-----------------------------------A-TTA-T--AGTG----G---A-G   9301

TAN.UG.-.TAN1       .-----C---...-----A-G---A-GA--G----------A------A--T---TTG--A------T-CTC---------------------A--------G--CA--TA-TGG--A-C--AG---G-G   9111

VER.KE.-.AGM155     .-----A---...-----A-G---AAGA--G--AC------A---A--A-----ACTT--A------T--TCG--------------------A--------T---A-TTA-T-----G-T--G---A-T   9101
VER.KE.-.9063       .-----A---...--T--A-A---AAGA-----A--G--G-A------------ATT---A--G--CT--TCG--------------------A--------T---A-TTA-T-----G----G--GA-T   9124
VER.DE.-.AGM3       .--A--A---...-----A-G---AAGA--G--GC------A------C--T--ATT---G--G--CT--TCG-----------------------------T---A-TTA-T-----G-C--G--GA-T   8622
VER.KE.-.TYO1       .-----A---...-----G-G---AAGA-----C-----G-A---------T--ACTT--A--G---T--TCG--------------------A--------T---A-TTA-T-----G-T--G---A-T   8578

COL.CM.-.CGU1       A-GAT---A-......--G-TGT---GAC-G--AG--C---AGGC---CATT---CT-CTG--G--CA-CTCTTG------G-----------T--------G---A-T---AGAA---CTGAG---G-T   8356

DEN.CD.-.CD1        .--A--C---...-----ACGG--A-GACG---AC-GCACG--CC---C--T--A-ATATGA-----A-GTCT--T-----G-----------A------C-G-ATA-TT--T--AGT-C------G--T   9111

GRV.ET.-.GRI_677    .--A--C--C...--T--GCA-----GA--C--C-------AG-----C--T--ATT---A--G--CT--TC-------------TC---------------T---A--TA-T----TG--------G--   8968

GSN.CM.99.CN166     ACCATCA-GC...-----A-G---A-G------AC-T---GACCCC--C-----A-TCATG--G-----CTCT--------G-----------A--------G--CA-GT--T---GTG-GGAC--G--C   8937
GSN.CM.99.CN71      ACCATCA-GC...-----G-G---A-----G--GC-T---GACCCC--C-----ACTTATG--G-----CTCG--------G-----------A--------G-CCA-GT--T-T-GTG--GAT-----C   8934

DRL.-.-.FAO         .--A------...-----ATGT-----ACGC---------GAGCCA--C-----A-ATCTA-----CT--TC------------G---------------A-----A-TTGGTGG--T-TC------G--   8829

RCM.GA.-.GAB1       .--A--A---...-----G-A------A-----AC-T----------G-------CT---AA----CA-GTCT---------------------------------A-TTA-TGGAGTATC---------   8651
RCM.NG.-.NG411      .--A--G---...-----G-G---A--A--C--CA----G------T-------ATT---AA-------ATCT---------------------------------A-TTA-TT---AG----G---AGG   8734

MND-2.-.-.5440      .--A--C---...------TAC--AAC-CAG--AG-GCCTGA-GCA--C-------ACTTGA----CA-GTC----------------------------------A-TTGGTGG--TA--------G--   8744
MND-2.CM.98.CM16    ....--C---...-----ATAT--A---TGC--AG-----GA-CCC--C-------ACTTG--T---A-GCC----------------------------------A-TTGG--T--TA--------G--   9048
MND-2.GA.-.M14      .AG---C---...-----TTAT--CACACAG---G-GC-TGA-GCA--C-----AAACCTGA-----A-GTC----------------------------------A-TTGGTT---TAG-------G--   8989

MNE.US.-.MNE027     G--A--GG-A...-----G-GG--A-GA--T--C------G-------------ATTG--A------A-GTCT--T---A--------------------------A-TTA-T--AGTG----------T   8970

LST.CD.88.447       ..........................................CCCT--C--T---A-TCTGA----C--CTCA--T---A-------------T---------------TA-TGG-----G--------G   8123
LST.CD.88.485       ..........................................CCCT-----T---A-TCTGA----C--CTCA--T---A-------------T---------------TA-TGG-----G--------G   8120
LST.CD.88.524       ..........................................CTCT--C--T--AA-CTTGA----C--CTCA--T---A-------------T---------------TA-TGG-----G-----GA-T   8123
LST.KE.-.lho7       ..........................................CCCT--C--T---A-TCT-A----C--CTCA--T---A-------------T---------------TA-TGG-----G--------G   9198

SUN.GA.98.L14       ..........................................GCCA--A--T---CAGCTAA-------CTCA--T---A-------------T--------------CTGGT-----AG--CC---G--   9269

MND-1.GA.-.MNDGB1   .--T--A---...--T--GTGT-GC--A--TT-C------GTGCCAT-A-----A-ATCTGA----CT-CTCT--T---A---------------------G----A--TA-T-TAG-AGG------G--   8553

MON.CM.99.L1        C-GTT--......-----A-GG--C-GA--T--GC-TC-CGACCCT----GG---CTCATGA-G--C--CTCT--T-A---G-----------A-------G--A-A-GT--T---GTG--GAC-----T   8972
MON.NG.-.NG1        T-GCT--......--G--TCGC---AT---G--AC-T---GACCCT--A-GG---ATCATGA-G--C---TCT--T-----------------A--------TAA---GT--T---GTGTWGACC-Y--T   7609

MUS.CM.01.1085      .ACCT-C......--G--GCGT--GAG---G--AA-CC-TGACCCC--C------CTGATG--G---A-GTCG--T--C--------------A------------A-GT-CGT-AGTAC-GA---G-TC   8943

DEB.CM.99.CM40      A--A--C--C...-----ACGC--C------T-CA-CC--GACCCC--A--T---TT-ATGA----CTACTCT--T-----G-----------T--------G-ATG-TT--T----TGCC-----G--T   8758
DEB.CM.99.CM5       GA-A--C---...G-T----G---AAG---C--AA-T--GGA-CCC--------ATTGATGA----CTACTCT--T-A---------------T--------G-ATA-TT--T----TGCT--------T   8685

SYK.KE.-.KE51       CT-T.........--T--TTT---A--A-----C--G-----CT-A--------ACTT--CA-------CTC---T---A-----AG------A------C-G--CA-GT--TT--GT----AG-----T   8639
SYK.KE.-.SYK173     C--A-----C...--T--GTGT-----AAC---AC-C---A--T-A--C-----ATTG--AA----C--CTCT--T---A-----A-C-----A------C-G--CA-G-A-T-T-GTG---AG---G-T   8949
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H1B.FR.83.HXB2      GATATCCTTGATCTGTGGATCTACCACACACAAGGCTACTTCCCTGATTAGCAGAACTACACACCAGGGCCAGGG.....................GTCAGATATCCACTGACCTTTGGATGGTGCTACA   9226
Nef                 _D__I__L__D__L__W__I__Y__H__T__Q__G__Y__F__P__D__$__Q__N__Y__T__P__G__P__G__.__.__.__.__.__.__.__V__R__Y__P__L__T__F__G__W__C__Y__    Nef

H1A1.UG.85.U455     --A---------------G----T-----------A-T-----------G------T-----------------A.....................A-------C-----A--A----------------   8677
H1B.US.90.WEAU160   ------------------G------------------T-----------G-------------------------.....................ACT-----C------TG--------------T--   9226
H1C.ET.86.ETH2220   --G--T------T-----G----TA------------T-----------G---A--------------A------.....................-------------------------------T--   8626
H1D.CD.84.84ZR085   --------------T---G------------------T-----------G---A---------------------.....................A-----------T-A--------G-------T-G   8774
H1F1.BE.93.VI850    ----C-------------G-T----------------------------G-------------------------.....................A-------------------G----------T--   8503
H1G.SE.93.SE6165    --G--------C------G-----A-T--------A--------A----G------------G------------.....................ACT----TC--C-------------------T--   8668
H1H.CF.90.056       --C---------T-A---G----TA----------------------C-G-------------------------.....................-AG----T---C-----------G-------T--   8549
H1J.SE.93.SE7887    --G---------------G-TC-TA----------T-----------C-G---A---------------------.....................A-------C---T----A----------------   8524
H1K.CM.96.MP535     --A---------------G-T--T-----------T-T-----------G---A---------------------.....................A-------C--------------G----------   8413
H101_AE.TH.90.CM240 --G--------CT-A---G----TA-T----------T-----------G---A---------------------.....................A------TC------TGT-------------T--   8794
H102_AG.NG.-.IBNG   --A---------------G----TA----------A-T------A----G-------------------------.....................ACT----TC--------------G-------T--   8753
H1N.CM.95.YBF30     -----T--A--C--C-----G--T------------AT-C-------C-G---T--------------------A.....................A-T-----C--CG-A----------------T--   8816
H1O.BE.87.ANT70     --A-----G-----T---G-G--TA----T--G--A-T-----------G------------------A-----A.....................AC---G-TC--------A----------TG-TT-   9313
H1O.CM.91.MVP5180   --A-----G-----C-----A--T-----T--G--A-T-----------G----TGT--------G--A-----A.....................CCT----TC--------A----------TG-TT-   9336

CPZ.CD.-.ANT        -C------A---A-------G-TTA----C--G--AAT-----------G------T------GA--A------A.....................--T-----------CTGTAGA--------T-TT-   8680
CPZ.CM.-.CAM3       NNNNNNN-G----ACG--TA---T--------G----T-----------G------------------------A.....................--------C-----A--A-A---GG------TT-   8669
CPZ.GA.88.GAB2      --G-----G--C--C---G-T--T--T--C-----A-------------G-A-T-----T--T--T--A-----A.....................--GC-T-----GT------A-----------T--   8637
CPZ.GA.-.CPZGAB     --G--------C--C---G----T-------------T---------C-G-------------A----A-----A.....................ACA----TC-----CTGT-------------T--   9299
CPZ.US.85.CPZUS     --G-----A-----C---G-T-----T--------AAT---------C-G------T-----C--------T--A.....................--A--------C--A--A-A---G-------TT-   9265
CPZ.TZ.-.TAN1       -CC-----A--CACC-----G--TA-T-----G--TGT---T--A--C-G------------C--T--A-----A.....................A-------C------TGTAGG-------TA-TT-   8912

H2A.GW.-.ALI        AGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G----GATAA-T--A----G---------T--T-AT--------A.....................A-A--G--C--GA--TT------G---CTG-GG-   9644
H2A.DE.-.BEN        AGA-----A--CA-A-ACC-AG-AA-AGAGG----GATAA-A--A----G------T--T--T-AT--------A.....................--A--G--C---A--TA---C--G---CTG-GG-   9645
H2A.SN.-.ST         AGAG----A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-G--AATAA-TGGA--C-G---------T--T-AT--A-----A.....................--A--G------AA-TT------G----TA-GG-   9084
H2B.GH.86.D205      AGA--AT-A--CACA-ATT-TG-GA-TGA-G-----ATTG-GT---GC-G---A-----T--T-AT---------.....................A-A--G-----CAAATA------T---CTG-GG-   9558
H2B.CI.-.EHO        A-A--A--A--CACA-ACT-AG-AA-TGA-G-----ATTG-GT---GA-G--------------AT--------A.....................--A--------CAA-TT------C---CTA-GG-   9532
H2G.CI.-.ABT96      AGA-----A--CA-A-AC--GG-AA-GGAG-----TATAA-T--A----G------T------G----A-----T.....................A-A---------R----G-----C---CTA-GG-   9030
H2U.FR.96.12034     AGA---T-A---A-C-ACT-AG-AA-TGAGG-G--AATAA----A----G------T-----CT----A-----A.....................ACT----GG---A--TG----------CTT-GG-   9126

MAC.US.-.239        AGA---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-A-A--A----G----G-T-----CT----A-----A.....................A-T-----C---AA---A-----C---CTA-GG-   9602
Nef                 _R__I__L__D__I__Y__L__E__K__E__E__G__I__I__P__D__W__Q__D__Y__T__S__G__P__G__.__.__.__.__.__.__.__I__R__Y__P__K__T__F__G__W__L__W__    Nef

SMM.SL.92.SL92B     AGA-----A---A-A-ACC-AG-AA-AGAGG----TAT-A----A----G------T--T---AGT--------A.....................A-A--G--C---AA-TT------G---CT--GGC   9053
SMM.US.-.H9         A-A--AT-A-----R-ACT-AG-AA-RGA-G----AATAA-A--A----G---A--T------G----------A.....................A-------C--TA--TT----------CT--GG-   9085

STM.US.-.STM        AGA--AT-G--CA---ACT-AG-AA-AGA-G----GATAG-T--A----G------T------G----A------.....................A-A-----C---AA-CAG---------CTA-GG-   9253

SAB.SN.-.SAB1C      A-G---T-G-----C-ATGCTCTTA-TGAGTGG---ATAG-AGA--GA-G------T--T---GAT--------T.....................AC---G--C---AA-TG--------------TT-   9410

TAN.UG.-.TAN1       C-A-----GA----C-ATGC-CTAA-TGA-TGG---ATTA-AGA-----G---AGCA--TT-C--T--------C.....................AC---GA-G--C-GATG---C--C-TT----TTG   9220

VER.KE.-.AGM155     A-G------A------ATGC-CT-A-TGA-TGG--AAT-A-TGA-----G-A-CGCA-GGT--AA---A--T---.....................A-A-----C--GAG-TG------C-TC----T--   9210
VER.KE.-.9063       AGA-----CA-C----ATGCTCTTA-TGA-TGG--AAT-A-TGA-----G-A-CGC--GGT--A----A-----C.....................--A--------C-GCTG------C-TT----T--   9233
VER.DE.-.AGM3       C-G-----AA-C----ACGC-CT-A-TGAGTGG--AAT-A-TGA-----G-A-TGCT-GGT--GA---A-----A.....................A-------C---AGATG---C--C-TC----TT-   8731
VER.KE.-.TYO1       A-G-----GA------ATGCTCTTA-TGA-TGG--GATAA-TGA-----G-A-TGC--GGT-GAAG--A-----A.....................A-A----TC--TAAATG------G-TC----TT-   8687

COL.CM.-.CGU1       --CC-GA-A--G-A--ATGC----ATTGAGTGG----G---AAAA-G--G-TT-G-G--TGA-GAT-A--TG--AGAGGATGGAGCATTAAAAGAG-A----A-G--T---GTTGC-------CTT-GG-   8486

DEN.CD.-.CD1        -C---TT-A--C--C-ATGC-C-GA-TGA---T----T-A-AA-A-GA-G-----C-------GAT--------C.....................A-TC-G--C--G--AGAG-----G-TCCT--GG-   9220

GRV.ET.-.GRI_677    A-G-----GA--T---ATGC--TGA--GAGTGG--AATAA-AGA-----G---AGCT---T-------C--G---.....................A-A--G--C--GAGAGT------C-TC----TT-   9077

GSN.CM.99.CN166     C-G-AGT-G--A-AA-ATGC---T-TGGAGTGG---CTGG-G----GA-G--TCTCA-T---T-----C-----A.....................AC-C-C-----TAC--TACCA----TC---AT-T   9046
GSN.CM.99.CN71      C-A-AG--A--GAGC-ATTG---TT-TGAGTGG---ATTG-G----GA-G--TCC-G-GG--T-----A-----A.....................A--C-C--C---ACT-TGCCA--C-TC----GGT   9043

DRL.-.-.FAO         ACA---T-G-----C-ATGCTC-AA-TGA-TGG----T-A-AAAA-GC-G---A-GT-----CAAG--A--T--C.....................A----G--C---AA--TG-----G-TCCTG-T--   8938

RCM.GA.-.GAB1       AGA--AT-G---A---ACC-GG-AA-TGAG--T---ATAA-A-------G---A--------T-----------A.....................A-A---------ACACTG---------CT--GGC   8760
RCM.NG.-.NG411      CGC--TT-A--C--C-AC--GG-GA-TGA---T--AATAA-A--A----G------T-----T------------.....................A-A---------ACA-TG-----C---CTA-GGC   8843

MND-2.-.-.5440      --G---T-G--C--T-ATGCAC-AA--GAGTGG--ACTAA-A---A---G-------------AAG--A--G---.....................A-A--G-----GAA---T--C--G-TC-TG-T--   8853
MND-2.CM.98.CM16    --G---T-G--CT-A-ATGCTC-AA-TGA-TGG--A-T-A-T---ACC-G---ATCT--T--TGAT--C------.....................A-A-----C--GAA---A---A-G-TC-TA-T--   9157
MND-2.GA.-.M14      --G---T-AA-C----ATGCTC-GA-TGA-TGG--A-T-A-A--A----G---AG-A-----TT-----------.....................A-A-----C--GAA--GA-----G-TC-TA-T--   9098

MNE.US.-.MNE027     A-A---T-A--CA-A-ACT-AG-AA-GGA-G-----AT-G-G--A----G----G-T-----CT-G--A-----A.....................CCT-----C---AA---A-----C---CTA-GG-   9079

LST.CD.88.447       --C---T-ATG---T-ACTGTG-GA-TGA-TGG--TCT-A-TGGA--C-TCAT--CT------GAT---------.....................ACGC-T-TC---T-AG-A----------TG-GGC   8232
LST.CD.88.485       --C---T-GTG---T-ACTGTG-GA-TGA-TGG--TCT-A-TGGA--C-TCAT--C-------GAT--A------.....................ACAC-T--C---T-A--A----------TG-GGC   8229
LST.CD.88.524       --C---T-AACA--C-ACTGTG-GA-TGA-TGG--TCT-A-TGGA--C-TCAT----------GAT--A-----A.....................ACTC-T--C-----CG-----------CTG-GGC   8232
LST.KE.-.lho7       --C---T-AAT---C-ACTGTG-GA-TGAGTGG--TCT-A-TGGA--C-TCAT----------GAT--A-----A.....................ACA-----C--T-----A----------TG-GGC   9307

SUN.GA.98.L14       --A---T-G---T---ATGCAG-AA-TGAGTGG----T-A-AA---GC-G---AG-T-----CAA------T--A.....................--G---------AA-G-------C---CTA-GG-   9378

MND-1.GA.-.MNDGB1   --A-----A-----C-ATGCAG-GA-TGAGTGG--A-TTGAA----GA-G---AC-G--T--GA----T-----A.....................AC---------TAA---A-------TCCTG-TT-   8662

MON.CM.99.L1        AGA-AGA-A--G-AA-ATGC---T-TGGA-TGG----TAA----A-GA-G--TAC-A--T--GGA----------.....................-----G--C--GACT-TGCCC--G-TCCTG-GGT   9081
MON.NG.-.NG1        C-A-AGT-A--G-AA-ATGC---TGT--TGTGG--ACTTG-G----GA-G--TAC-G-TT--CY-C--A-----C.....................--GC-G--C---ACC-T-CC---G-TCCTG-GGT   7718

MUS.CM.01.1085      C-G-AGT-G--GACC---GC---TGTGGAGTGG--AATAA-A--A-GA-G--T--TG--T---GAT--C------.....................ACTC-G-----CAA--TACCA--C-TCCTA-GGT   9052

DEB.CM.99.CM40      -C---TT-A--G--TCATGC-C-GA-TGA-TGG--AATTA-A--A-GC-G--TAC-G------AAG--A--T--A.....................--T--G------A-TTA---C--G-TCCT--TT-   8867
DEB.CM.99.CM5       -C---AT-A--AA-CCATGC-C----TGA-TGG--AATAA-A--A-G--G-TT---G------GA---C-----A.....................CCA--G------ACATA------G-TCCTA-TT-   8794

SYK.KE.-.KE51       --G--T--AC-G----ATT-AA-GA-TGAG--T--TGTGA-A...---G-CATC-C---T--GAGT--------A.....................ACA-----C--G----T---C--G----TA-GGG   8745
SYK.KE.-.SYK173     --A--T---C----C-ACC-AC-GA-TGAG--T--AAT-A-A...--CAG-ATC--T-----CT----------A.....................AC-C-G--C--GT-A-T-----------TA-GGG   9055
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H1B.FR.83.HXB2      AGCTAGTACCAGTTGAGCCAGATAAGATAGAAGAGGCCAATAAAGGAGAGAACACCAGC......TTGTTACACCCTGTGAGCCTGCATGGGATGGATGAC.....................CCGGAG..   9327
Nef                 K__L__V__P__V__E__P__D__K__I__E__E__A__N__K__G__E__N__T__S__.__.__L__L__H__P__V__S__L__H__G__M__D__D__.__.__.__.__.__.__.__P__E__.    Nef

H1A1.UG.85.U455     ----------------T----C-G-AG----G--A--T-C-GG-----------A---T......C-AC--------A-AT---AA-----AG-A-----T.....................GAA---..   8778
H1B.US.90.WEAU160   -------------G--A-----G---G-------A--T---G------------A----......------------A-----------------------.....................-AT---..   9327
H1C.ET.86.ETH2220   ----------------C---AG-G-AG-G-----AAT----G------------A-T--......---C-G-------C------------A-----G--T.....................GAA--C..   8727
H1D.CD.84.84ZR085   ----------------T-----GGT-G-----A------C-G-------AG---A-T--......---C--------A-CT---A------A-----G---.....................GA----..   8875
H1F1.BE.93.VI850    ----------------T-----AG--G-G---A--------G------------A-T--......-----------CA------AA-----A-----G--T.....................GAA--C..   8604
H1G.SE.93.SE6165    -A---------A-G--T----CAG--G----G--A-------------------A---T......C-A--------CA-CT---A------A-----G---.....................GAA--C..   8769
H1H.CF.90.056       -------------AA-T---C-GG--G-----C--------G------------A----......---C-------CA-------------A-----G--T.....................GAC-G-..   8650
H1J.SE.93.SE7887    ----------------T---AGCG-AG----G--A--T---G-------A----A-T--......C----------CA-AT---A------A--A--G--T.....................GAA--A..   8625
H1K.CM.96.MP535     ----------------T----CAG-AG--------A---CAG--------G---A-T--......C----------CA-A-A--A------A-----G--T.....................GAAC-C..   8514
H101_AE.TH.90.CM240 ----------------C-A-AGAG-AG----G----A---C--------A----A-T--......C----------CA------A------A--A--G---.....................GAA--A..   8895
H102_AG.NG.-.IBNG   -A---------A-G--T----CAG--G----G--A------G------------A---T......--A--------CA-CT-T-AA-----A-----G---.....................GAC--T..   8854
H1N.CM.95.YBF30     -A---------T-GTCAG-T--AG-AG----------T---G-------C----ATGC-......C-C--------CA-AT-T-AA-----AGCA-----T.....................GATC-T..   8917
H1O.BE.87.ANT70     -A-----------GTCAGA---AG--GC----AGACTAGGA--TAC-TGTG-G-GGGCT...AATC-CC-G--T--A-CAT-TGCC-----AT-T--A--T.....................A-AC-T..   9417
H1O.CM.91.MVP5180   -A--G--------GTCAG----AG--GC---GAGACTGGG---TAC-A-TG-AGATGCT...AGTC-TC----T--A-CTT-TAAT-----AGCT--G--T.....................G-AC-C..   9440

CPZ.CD.-.ANT        --T----------A--AT--CCACCTGAT...............-AT----GG-A--TA......C-CC-C-------CTT-TACA-----AGAT-GA---.....................--AC-T..   8766
CPZ.CM.-.CAM3       -A--G--T---C-GACA-----AG-AG-G---C--------G-------T--T-A--T-......C-AC-G-----CA-CT---A------A-----A--T.....................G-AC-T..   8770
CPZ.GA.88.GAB2      -------G-----ATCA-----GGCAG-------A-----C--G------G-T...-AT...CTCC-A-----T--CC--T--ACT-----AT-T--G--T.....................GAA---..   8738
CPZ.GA.-.CPZGAB     -A-----G--CC-GACAGAG--GC--G-----C-A------G-------T----A-T--......C----G--T--CA-AT-T-A------------A--T.....................GA---C..   9400
CPZ.US.85.CPZUS     --T----C--TC-CACAGA---GG-AG----GC------------------C--A--TA......C--C-G-----CA--T---A------A-----A--T.....................GAAC-T..   9366
CPZ.TZ.-.TAN1       --T-G-----G--A--C---CCAG-AGAT............G-T-AGA-----.........ATC---C----T--A-CCT-TAGC-----A-CTACC--T.....................--A--T..   8998

H2A.GW.-.ALI        -------------A--TGTCCCAC-AGA--GG----A--C-G-GACT......CA-T--......C--C-------A--ACAAACAAGCA--CAT------.....................A--C-T..   9739
H2A.DE.-.BEN        --------T----A--A-TCTCAC-AGAG-C-----AAG--G-G-CC......-A-T--......--AG-------A-CACAAACAAGCA-ACAT-----T.....................GA-C-T..   9740
H2A.SN.-.ST         -------------A--TGTCCCAC-AGAG-G---T-A--G-G-GACT......CA-T--......--AG-G--T--A-CACAAACAAGCA--T-T------.....................---C-T..   9179
H2B.GH.86.D205      ----G--------A---GTGCCAGCAGCGACCCGA-AGG-GG-G-A-ACC...CATT--......C-AA-G-----G-CACAGA-CTCCTCATG-------.....................ATCC-T..   9656
H2B.CI.-.EHO        -------G---A-AA-TATGATAGCAGA-CC-----A-G-GG--ACC......CATT-T......C--G-G--T--A-CACAGACCTCC-CATG-------.....................--CC-C..   9627
H2G.CI.-.ABT96      -A-----------CAC-GTCTC-G-TGAG-C-C---AGG-CG-GACT......CATT--......---G----T--A-CACAAACTAGCCCATG-------.....................------..   9125
H2U.FR.96.12034     ------A------A--TG--A--G-T-A--C-C---AGG--G-GA-G......CTGTAT......C--G-GGGTT-A-CACAGACCAGCT-CGA---G---.....................-ACTG-..   9221

MAC.US.-.239        -AT----C--T--AA-TGT-TCAG-TGAG-C-C---AGG--G-G-AG......CATTAT......--AA-G--T--A-CTCAAACTTCCCA-TG-------.....................--TTG-..   9697
Nef                 K__L__V__P__V__N__V__S__D__E__G__Q__E__D__E__E__.__.__H__Y__.__.__L__M__H__P__A__Q__G__S__Q__W__D__D__.__.__.__.__.__.__.__P__W__.    Nef

SMM.SL.92.SL92B     ----G--G-----A--CGTCTCGG-TGAG-C-A-CAATG--G-GACC......CATT--......---G----T--A-CCCAGACAT--CA-CATTCA---.....................--TTG-..   9148
SMM.US.-.H9         -AT---WC--G--AA-TGTCTCAG-TGA--CTC---AAG-CG-GAC-......CATT--......---A-G--T--A-CACAAACTTC-CA-TG-------.....................--CTG-..   9180

STM.US.-.STM        -A-----------A--TATGTCA--TGAG-C-C---AGG--G-T--GACA...CATTAT......C--G-G--T--A-CACAGACA---CA-TG-------.....................--TTG-..   9351

SAB.SN.-.SAB1C      -A--G-----T--G--C-TGTCAG--GAG-CTA--AAT-G-G-GAAC......CA-T--......C--C-G--T----CTCAAG--GCCTATGA-------.....................G-CTG-..   9505

TAN.UG.-.TAN1       --T----G--G--A--TGTCTCCC--GA--CCC---ATG-G-G-.........CA-T-T......---C-C-------CCCAGA-TG-AT--GAAAGC---.....................--TTG-..   9312

VER.KE.-.AGM155     ----------G----CC-TGC--G--GA--C---AA-ATG-G--A-G......CATT--......---G-------A-CACAA-------AAGACCC---TGGTATA...............AATC-T..   9311
VER.KE.-.9063       ----------G--A---ATGC--G-AGAG-C----A--TG-G-GA--......CATTA-......---GCG--T----CACAAA-AA-A-A-GACCCC--TGGCATC...............AGTC-T..   9334
VER.DE.-.AGM3       -AT-G--------A--C-TGC--G--GA--C----A-TTG-G-GA--......CATT--......C--G-G--T--A-CACAAG--AGG-AAGACCC---TGGAATC...............AACC-T..   8832
VER.KE.-.TYO1       -------G-----G--CTT-C--G--GA--C-C-AA-ATG-G--A--......CATT--......C-AG-C--T--A-C-CAGA--GGA-AAGATCCA--TGGTATC...............AGCC-T..   8788

COL.CM.-.CGU1       -AT----CTACA-A----A-CT-GGAGAGT-T-CATA--GCT-T.................................................................................--C..   8533

DEN.CD.-.CD1        -AT-G--C--G--GACTAT---GG--GA-T-T--CAAT--GG-G-A-......-ATT-T......C--C-G--TGACAGATATGA-GG-CAACAA-C----.....................--TTG-..   9315

GRV.ET.-.GRI_677    -------C-----G--C-TGC--G--GAG-C-CGCAA-TG-G-GA--......CA-T-T......C--A-G--T--A-CACAGA--GGG-AAGATCC---TGGAATA...............GATC-T..   9178

GSN.CM.99.CN166     GT--GCGG-----A-CCA--AC-G--GACTCT---C-TGGGG-T-AT--AT-T...CTG......C--ACC-------CCTAT-A-GGAC---GT--A---.....................-A-C-T..   9144
GSN.CM.99.CN71      GCT--CGG-----G-CCATGAC-G--GACTCT---C--GGGG-T-AT...C-ATATCTG......---AAC--T--C-CCTAT-A-GGACA-CAA--G---.....................-ACC-T..   9141

DRL.-.-.FAO         ----G--C--T--G---GT----G-AGATCTG-TAAATC-GC-GT-TA-C-GG............C----GA--T-CAGCCAGA--GG-CCT--T------.....................--A--A..   9033

RCM.GA.-.GAB1       -AT-G--G-----A--TGT-TC-G-TGA--C-AGA-AAG--G---AG......CAT--T......---C----T--A-CAGAAACAAG---------A---.....................--ATG-..   8855
RCM.NG.-.NG411      -AT----------A--TGTCAG-G-TGA--C-ACA-AG---G-GA-G......CATT-T......C-CC-G--T--A-CAGAAACTAG---------C---.....................--CTG-..   8938

MND-2.-.-.5440      ----G--C--G--G-CAGTGTCGCCCCCCCTG----AGG--G--T-CA-C-GG............C--C--A--T--TCTCAAA--GGAATCCA---A---.....................--A---..   8948
MND-2.CM.98.CM16    ----TTGC--G--G-CAGTGCC-CCAGACC-G---AA----G-GT-TA-C--A............---C-C--GT-CTCTCAG---GGAATCCA---A--A.....................T-CTT-..   9252
MND-2.GA.-.M14      --T--A-C-----AC-AGT-CCACCAGACC-G---AA-C-GG-GT-TA-C-GG............C--C-TA--T-CTCTCAG--AGGAATCCA---A--A.....................T-CAT-G.   9194

MNE.US.-.MNE027     -AT----C--T--AA-TGT-TCAG-TGAG-C-C---AGGG-G-G-AG......-ATTAT......--AC-G--T--A-CTCAAACTTCCCA-TG-------.....................--TTG-..   9174

LST.CD.88.447       ----G-A------G-CCTGT---G--TACAC---TC--TCAG-TTACAGA...CAGT--......C--C-G---T-AAGTCAG---GGG-TCCA---G---.....................--CTG-..   8330
LST.CD.88.485       ----G-A------G-CCTGT---G--TACAC---TC--TCAG-T-CCAGC...CAAT--......C--C-G---T-AAGCCAG---GGG-TCCA---G---.....................--CTG-..   8327
LST.CD.88.524       --T-G-AG-----A-CATGT---G--T-TA----TC--TCAG-T-AGAGA...CAAT-T......---C----TT-AAGCCAGT--GGG-TCC-A--A---.....................--CTG-..   8330
LST.KE.-.lho7       --T---A------G-CTTGT---G--TATA----TC--TCAG-T-AGACA...CAAT--......C-T--G--TT-AAGCCAG---GGG-TCC----A---.....................--CTG-..   9405

SUN.GA.98.L14       ------C------CACCATT---G-AGACAGG--TC-T---.........C-TC-TT-TCAAGCCC-AC-G--TT-CAGCCAG-AAGGG-TT-AT--A---.....................--TTG-..   9476

MND-1.GA.-.MNDGB1   ----G-A------GAGCAG--C--TAGG---T---TATGCAGCTAACA-TC-T............C--------T-CTCCCAGT-ATG-CCTCA---A--T.....................--A--A..   8757

MON.CM.99.L1        GCT-GCGC--G--A-CCA-CACGG--GATTCC----AGGGAG-T-AG--CTT-.........CTCC-AACC--T--G-CCTAT-AAGGCC-------G---.....................--CC-T..   9179
MON.NG.-.NG1        GC--GCGT--G--A-CCATCC-GG-AGACTCG----A-GGAG-T-AY---TT-.........CTCC--ACC-----G-CCTA--A-GG-C--GAT--A---.....................--CC-T..   7816

MUS.CM.01.1085      GT--GAG-GA---G-CCATGACGG--GGCTCT----AGGGAG-T-ACC-AT--.........CTCC-AGAC-------CCTTT-A-GGGA-AGAA--A---.....................-ACC-T..   9150

DEB.CM.99.CM40      -A--G--G-----A--AAT--CAG-CCC---TT-T-AG---G-T-AGAG----.........ATC--------TGA--CCCA--A-GGGAT------A........................GACCCCCA   8964
DEB.CM.99.CM5       -------G-----A---AT--CAG-TCCT--CT-T-AG---G-T-AGAGA--T.........ATCC-C-----TGA--CCCA--AAGGACAAGCA--A........................GACCCCCA   8891

SYK.KE.-.KE51       -AT-G-CC--TAA---AAT---AGG-TACTTG-TA-ATG-GG---ACACA............CTGA--A-G-----A-CAGCAGGAGTG---GCTTCA--A.....................GACCCACA   8842
SYK.KE.-.SYK173     -A-----T---AA----AT---GGGATGCTTG---TATG-GG-GCATACA............CTCC-CC-C--T--A-CCTCTGGA--G----GTTCGAG-...............ATGGGAGAACCTCA   9158
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                                                                                                            Nef end \
H1B.FR.83.HXB2      .AGAGAAGTGTTAGAGTGGAGGTTTGACAGCCGCCTAGCATTTCATCAC...GTGGCCCGAGAGCTGCATCCGGAGTACTTCAAGAACTGC...TGA.................................   9417
Nef                 __R__E__V__L__E__W__R__F__D__S__R__L__A__F__H__H__.__V__A__R__E__L__H__P__E__Y__F__K__N__C__.__$_                                     Nef

H1A1.UG.85.U455     .-A----------AT-----A---------TAC---G-----AA-A---...AGA--TTAT----------------T--AT--AG----A.......................................   8865
H1B.US.90.WEAU160   .-A------A---AT-----A----------AAA---------------...--A--------------------------T--AG-----...---.................................   9417
H1C.ET.86.ETH2220   .--------A---A------A---------T-A-------CGCAGA---...A-------C-----A-----------T-A---AG-----...---.................................   8817
H1D.CD.84.84ZR085   .-AG----------T------A---A-----A-A---------G-G---...AA----AA---AAA-T-----------------------...---CATCGAGCTC.......................   8975
H1F1.BE.93.VI850    .--------AC-GAG-----A----------A----G---C-GAGA---...A-A---A-----AGA----------T--A-C-AG----A.......................................   8691
H1G.SE.93.SE6165    .---------C-G-T------A--------TA--------CGGAGA---...A-A-------------------------A---AG-----...---.................................   8859
H1H.CF.90.056       .---------C-GAT-----AA--------T--A--------GACA---...T---------TAAA-------------...--AG-----...---.................................   8737
H1J.SE.93.SE7887    .------------C------A----------TC-------CGGAGA---...A-A----------------------TT-A---AG-----...---.................................   8715
H1K.CM.96.MP535     .------A-A---AT-----A---------TTC-------CGAAGA---...--A--------------------C----A---AG--..........................................   8598
H101_AE.TH.90.CM240 .---------C-GAT-----A---------TGC-------CGAA-A---...--A--------A-A------A-------AT--AG-----...---.................................   8985
H102_AG.NG.-.IBNG   .---------C-GATC-----A--------TA-A--G-----CAGA---...ACA--TA---------------------A---AG-----...---.................................   8944
H1N.CM.95.YBF30     .-A---------G-T----C-A---------TC-------AGAAGA--T...--A--AA------------------TT-A----------...---.................................   9007
H1O.BE.87.ANT70     .-A----A-AC-GAT-----A------T--ATCT----GCAACACC--T...--T--TATGATAACT--C--A---CT----C----GGA-...-A-.................................   9507
H1O.CM.91.MVP5180   .G-G--GA-AC--A-A---CA------T--ATCAT---GC--AACA--T...A-A----TGC-AAA---C--A---CT----CCC--G-AA.......................................   9527

CPZ.CD.-.ANT        .-A---GA-C---AGA---GAA-----TGCAA----GATGAGAAGA---...A-T--AA----AAGA--C--T--A--T----GAG---AAGAC--C.................................   8859
CPZ.CM.-.CAM3       .G-------C--G-TC-----A---------A-G--G--C--AAGA---...A-A---A----A-AA-----------T-A-C-------A.......................................   8857
CPZ.GA.88.GAB2      .-AG--G--TC-GATA----A---------T-AA-----CC-G-GG--T...C-T--AA----AAAA-----T-----T-A--GAG----A...AAC.................................   8828
CPZ.GA.-.CPZGAB     .-A---G--C--G-TC---C-C---------A-G--G--C--AAGA--T...A-T---A----A-AA-------------A---AG----ACTT-AGACTGGCGCATGCGCACAAGAACTGC........   9518
CPZ.US.85.CPZUS     .G-C-----C---ATC---CA--------CTGAA--G--TCGGAGA---...AGA--TAA------------A---------CG------ATGGC...................................   9457
CPZ.TZ.-.TAN1       .G----GACTC-GATC---C-C---------A--------AGAAGG---...A-A---A----AAGAT----------------AT-AG-ACTTCCGGGTGCCATGA.......................   9101

H2A.GW.-.ALI        .G-G--GACA----TT-----A------CCTAAG--G--TCA-G--T--...AAA---TTTATT--A--C--A---G-A--TGG-T--AAG...-C-GGCCTGCCAGAAGATGAGTGGAAGGCAAGACTG   9862
H2A.DE.-.BEN        .G-G--GACA----T----CA-------TC-ATG--G--C-A-A-CT--...AA----TTCACT---T-C--A--AG-G--TGG-C--AAG...-C-GGATTGCCAGAGAAAGAATGGAAGGCAAAACTG   9863
H2A.SN.-.ST         .G-----ACA----TT------------CC-ACG-----T---AGCT--...-A----TTTATT-GAT-C--A---G-G--TGG-T--AAG...-C-GGCCTGCCAGAGGATGAATGGAAGGCAAGACTG   9302
H2B.GH.86.D205      .G-G--GACTC-TATC---CA------TTC--T---G----A-G--T-T...-----TTTCA-TAG-TT---A--AG-G---GG-T--CAG...-C-GGGCTACCAGAGGAGGAGTGGAAGGCTAGACTA   9779
H2B.CI.-.EHO        .GA---GACCC-T-TC---CA-------TC--T--------A-G-CT-T...------TTCAGCAG-TTC--A---G-G--TGG-T-TCAG...-C-GGAATGCCAGAGAAAGAGTGGAAGGCTAAACTG   9750
H2G.CI.-.ABT96      .-CC--------G-C-----A-------CCTACAT----C-A-G-CT--...AG---ATTTATAT-------T---G-G----G-TGGAAG...-C-GGGCTACCAGAAGCAGTATGGAAAGAGAAACTA   9248
H2U.FR.96.12034     .G----G-CC----TA----A------TTC-TCT--G----A-AGCT-T...CA---ATTTATTAA-TGC--A--AG-G--TGG--GTAAG...-C-GGTCTGTCAGAGGAAGAGGTTAAGAGGAGGCTA   9344

MAC.US.-.239        .G----G--TC---CA----A------TCCAACT--G--C-ACAC-T-T...-A---ATAT-TTAGAT-C--A--AG-G--TGGA-G-AAG...-C-GGCCTGTCAGAGGAAGAGGTTAGAAGAAGGCTA   9820
Nef                 __G__E__V__L__G__W__K__F__D__P__T__L__A__Y__T__Y__.__E__A__Y__V__R__Y__P__E__E__F__G__S__K__.__S__G__L__S__E__E__E__V__R__R__R__L_    Nef

SMM.SL.92.SL92B     .G--A-G--CC---CC----A----A-TCCT-A------C-ACACAT-T...-AA--ATTT-TAAG---C--A--AG-G--TGG-TGGAAG...-C-GGCTTGACAGAGGAAGAGGTTGAGAGAAGGTTA   9271
SMM.US.-.H9         .G----G--AC-G-CA----A------TCCARAGT----T-A-R-CT-T...AA---ATTT-TTGA---C--A--AG-G--TGGT-GTCAG...-C-GGCTTGTCAAAGGAAGAGGTGCAGAGAAGGCTA   9303

STM.US.-.STM        .G-------AC-G-TT----AA-----TCCA-TAT----CCA-AC-T-T...-A----TTT-TTAGA--C--A--AG-G--TGGTTCTAAG...-C-GGCTTGCCAAAGGAAGAGGTTGAGAGAAGGCTA   9474

SAB.SN.-.SAB1C      .-A---GACCC-G-T-----A-------CCA-TA------G-GG-CT-T...--T--TT-GAG------C--A---C-GG-GCC-TCAGCA...CA-GGCTAA...........................   9601

TAN.UG.-.TAN1       .-A---GACA--G-T-----AA---A-TCCA-T-------G----GT--...AACC-GGACAGCT-TA-GGACAT-C-TGGTCTTGTTAAG...A-GAAGTAG...........................   9408

VER.KE.-.AGM155     .G-----A-A--G-CA----A------TCCAATGT-G--TG----GT--...-ACC--TC-AG-GA-T-CTTTACAG----AT-TTCAACA...GTTGGTACAGGAAACTAG..................   9416
VER.KE.-.9063       .G----GACC--G-TC----A-------CCTATGT-----G-G--GT-T...-ACC-AAACAGA-A-T--TTT--AG--A-GC-TGCAATA...GTGAAGAGGAAGTAG.....................   9436
VER.DE.-.AGM3       .G-------C--G-TC----A------TCC-ATGT-----G-C--AT-T...-ACC-TAACAGAAAAT---TCACTG--A-GC-TG-TCTT...G-CAAGAGGAAGTAG.....................   8934
VER.KE.-.TYO1       .G----GA-C--G-T-----A------TCCTATGT-G---A-A--GT--...-ACC--AATCG-GA-T-CTTTACTG--A-GC-TGGGCTG...GTGAAGAGGAAGTAG.....................   8890

COL.CM.-.CGU1       .TTGAGTC----GAGCGTT-CAAGCAGG-AGAAGAAGAA-CCA...............-A-C--G-TGCCATA---ATGG-GG-CTGA..........................................   8605

DEN.CD.-.CD1        .-----GACCC-G-TA-----A------CCTGAAT----C-GGTG-T-T...AAA--AG-CC-TAA-A-G-TTC-AACT-CAC--C-TAAT...AACTACTGCCAGAGAGCTAAGCCCAGGAAGTAGCCT   9438

GRV.ET.-.GRI_677    .G-------C--G-TC----A-------CCGAAGT-G--GG-GG-GT--...CGCC-GGACAT-T-TA-GGACAT-C--GAAC-TGCAAAG......CGCTAG...........................   9271

GSN.CM.99.CN166     .-AG--GT-C--G-TC-TCTCC--CTG-TC-AAG--G--CA-AA-GTCAGGCA-ACAG-T---C-A--TG-A-C--G-GGAGCG---GATGCGCCT-ACCGCAAACCGCTTCCTATAGAACTCTGCCC..   9271
GSN.CM.99.CN71      .--G--GA-C--G-TC-TCTCC--CTG-TCTA-G-----C--GA-ATCAGGCTG-CAGATGA-C-A--TG-A-C--G-GGAGCG---GAAGCGCCT-ACCGCAAACCGCTTCCTATAGAACTCTGCTC..   9268

DRL.-.-.FAO         .G-----AGAC-CAT----CA------TCCAG----G----A-ACATTTCAG-CTTGT...ATT-AC-----A---G-G--TGGAC-TGTTAAAA-TATAAAGTCAGTAGAAGAGCCAGGT.........   9150

RCM.GA.-.GAB1       .G-G--G--C--G-CC----A----A-TCCTATG--G---G-AG--T--...A-A-G-TATAGA--------A----T---TGG-G-AA-G...AAGAACAAGACCCAGTAACCACATCCTCTGGGGTTG   8978
RCM.NG.-.NG411      .G-G--G--A----CA----A----A-ACC--T-T-----G-AG--T--...-CA-GGTATAGA--------T----T---TGGAG-GA-A...AAGAACAAGACCAAGTAACCACTTCCTCTGGAGTTG   9061

MND-2.-.-.5440      .G----GAG---GAT-----A------TTCAG-G--T--T-A-ACGTT-...TAT--T-CTATAA-TAGG--A---G-A-A----TGTGTG...AC-AGTCTGAGCTATGAAGCCTACAAGAAGGAGGAA   9071
MND-2.CM.98.CM16    GG----GAG-C---T-----A-------TCTG----T--T-ACACCTTT...TAT----CCATAAA-AGA--A-GTG-A------C-TGTG...CA-AGCATCAGCCATATTGCTTATGCTAAGGAGCAT   9376
MND-2.GA.-.M14      .G-G--GAG-C-GAT-----A-------CCTGAAT-G--T-A-ACATTT...TAT----CCATAAAATGC--AA--G-A-A--G-C-TGTT...AC-AGCCTCTCCTATACTGCCTACCAGGAG......   9311

MNE.US.-.MNE027     .G----G--TC---TA----A------TCCAACT-----C-ACAC-T-T...-A---ATATATTAGAT-C--A--AG-G--TGGA-G-AAG...-C-GGCCTGTCAGAGGAAGAGGTTAGAAGAAGGCTA   9297

LST.CD.88.447       .G-----AG-C-TATC---CAC---A-TCCTATG------G-GG-CT-T...--A----TCAGAAAA--A--TA-AAG-A-AC-AGCA-CAGCTATTGGCTTG.....................CAGAGG   8435
LST.CD.88.485       .G----GAG-C-TATC---CAC--CAGTCCTATG------G-GG-CTTT...--A----TCAGAAAA--A--TA--AG-A-AC-AGCA-CATCTCTTAGCTTG...............AACTGTAAGAGG   8438
LST.CD.88.524       .G-----AG-C-CATC---CAC---A-TCC-ATGT-----G-GG-CT-T...--A----TGAGAAA---A--A-CAAGTG-TC-AGCAACTGCTATGAGATTTAACTGCGAGAGGAAGTAGCCAAACCGC   8456
LST.KE.-.lho7       .G----GAG-C-TATC---CAC--CA-TCCAATGT-G---G-GG-CTTT...A-A----TCA-AAA---G--T-C-A-GA-AC-A--TACTGCT-TCGCTTTT............GACTGCAAGAGGAAG   9519

SUN.GA.98.L14       .G----GAGAC-TATC----CA-----TCC-ACT--G--C-A-G--TTT...AG----AT-C-AAA---C--T--AG-G------C-TGTTACTA-TCTGCAGTGGGAGGTGTAGCTTAACCGCAAACCG   9602

MND-1.GA.-.MNDGB1   .G----GACCC-CAT----TCTGGGAC-CT-AT-T-GC-TA-GAC-TTG...CA-CATTA-C-TA-CACC-T-AGTGTT-CA-TA-GGCTAAGAGT-TTGAACATCTGCCATTTTGGAAGAGGAAGTAGC   8883

MON.CM.99.L1        .---C-GT-C--G-TC-TCTCA--CTG-TC-AAG--G---G-CA-GAG-GGCAGACAG-T--CA-A--T--A-C-AG-GGAGCG---GAAGCGC-T-GCCGCAAACCGCATCCTCTAGAACTCTGCCC..   9306
MON.NG.-.NG1        .-AGC-GT-C--G-TC-TYTCC--CTGTTCTAAG--G-G-G-CA-GAG-GGCCCTCAG-T---TGA-TTA-A-C-AG-AGAACG---GA-GCGC-T-ACCGCAAACCGCATCCTATAGAACTCTGCCC..   7943

MUS.CM.01.1085      .-AGC-GT-CC-G-TC-TCTCC--CTG-TC----T-G--CC-GA-GTCAGGCT-ACAA-T---C-AAATG-A-C--G-GGAGCG---GAAGCGC-T-GCCACAAACCACATCCTATAGAACATTGCCC..   9277

DEB.CM.99.CM40      T-----GAG---G-TT----A----------ACT--G--C-A-TG-T-TAAG-CA-G--AT-CTGAA--A...AGAG-GCAT-CT-GAA-ATGTATGTTCCCTAAGAGGAAGTAG...CTAGCTTAACCG   9088
DEB.CM.99.CM5       T-AG--GAG-C---TA----A------TTC-TC---T--C-A-TGCT-TAAA-CA-GA-AT--AGCC---AAACCAG-GCAT--C-GAA-ATGCATGTTCCCTAAGAGGAAGTAG...CTAGCTTAACCG   9018

SYK.KE.-.KE51       T--G--GAATC-CAT-----AC--CA-TCCA-A-T----C-A-ACA-CAGGCTG--AAATG-CT-GT--G...............C-A-TAGAGA--CAAACAGGAAAGCGCTAG...CTCACCGCAGAA   8954
SYK.KE.-.SYK173     TGTG---C-TCA-CCCCCACCTGGCT-T-CA-CAGGTTGG...G-GATGGCCCGCTTG-AGTTAGA-AGA-AAACAGGAAAACCAC-AGAGCTGCAGTCAGCACTTAGTAAGAACATCTCCTAGGAG...   9282
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H1B.FR.83.HXB2      .....................................................................................CATCGAGCTTGCTACAA...........GGGACTTTCCG.CTG..   9448

H1A1.UG.85.U455     ........................................................................AAG.ACTG.CTGA--CA--AG-----GAC-...........----------A.---..   8907
H1B.US.90.WEAU160   .....................................................................................-------T--T------...........----------A.---..   9448
H1C.ET.86.ETH2220   ..................................................................................CACAGA--G-AC-TTCCGCC...........----------A.---..   8851
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................   8975
H1F1.BE.93.VI850    ........................................................GACTGCTGACACAGAGATT.GCTG.ACACAGAA--ATC-..A-A-............----------A.---..   8746
H1G.SE.93.SE6165    ..................................................................................CACAGAA-TTGC--AC-AG............----------AC--...   8892
H1H.CF.90.056       ..................................................................................CACAGAA--T.C-..G-A-............-----------.--...   8766
H1J.SE.93.SE7887    ..................................................................................CAAAGAA-TTTC-..AG-G............-----------.---..   8746
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................   8598
H101_AE.TH.90.CM240 ..................................................................................CAAGGAA-TTTC-.ACT..............A-A----.---.---..   9014
H102_AG.NG.-.IBNG   ..................................................................................CACAGAA-TTGC--AC-..............----------A.---..   8975
H1N.CM.95.YBF30     ...............................................................................CAAGGGAC-TT-CTGCTGACA-............--------ATACT--..   9044
H1O.BE.87.ANT70     .........................................................................AAACTGCTGACCTGAA--TTGCTGACACTGT.........--A-------AG-AAAG   9555
H1O.CM.91.MVP5180   ..............................................................................................CTGACACTGC.........----------AGAC.TG   9553

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................TAACAGGCGGATATAAAAC-GCT--CAGA--AGACTTGTGGTCT...----------ACTAT..   8918
CPZ.CM.-.CAM3       ..................................................................TGCCCAGCG.CCTG.CGCAGTAGA-A--GCTG----...........---------TAA.....   8903
CPZ.GA.88.GAB2      ............................................................CGCAACTGGCGCATGCGCTCTAGAA-TG-TGAGCCTGA--TTTTACAA.....----------AA.....   8888
CPZ.GA.-.CPZGAB     ..................................................................TGACTCTG..................-....................----------AA.....   9539
CPZ.US.85.CPZUS     ..................................................................TGTAACCGC.GCAGGCGCAATA.A-A--GCTG--TG...........A--------TAA.....   9503
CPZ.TZ.-.TAN1       ........................................CTCAGAACTGCTGACAG.AGGAC.TTTT......GGACTC.................................----------AA.....   9145

H2A.GW.-.ALI        AAAGCAAGAGGGATACCATTTAGTAAGAACAGGAACAGCTGATTTGGTCAGGGCAGGAAGTAACTACTGAA..........AACAGC-GAG.AC---A...............----------AGAA-..   9964
H2A.DE.-.BEN        AAAGCAAGAGGGATACCATATAGTGAATAACAGGAACAACCATACTTGGTCAAGGCAGGAAGTAGCTA.............CTAAG-AAC-.GC--AGG-TGCA.........----------AGAA...   9967
H2A.SN.-.ST         AAAGCAAGAGGGATACCGTTTAGCTAAAAACAGGAACAGCTATACTTGGTCAGGGCAGGAAGTAACTA.............ACAGA-AAC-.GC--AG--TGCA.........----------AGAA...   9406
H2B.GH.86.D205      AAAGCAAGAGGGATACCTACAGATTAGGCAAGAGACAGCAGCATAAACAGGAACTAGCTGACACTGCACAA..........GAAGG-AACTAGCA-AC--TGCA.........----------AAAA...   9887
H2B.CI.-.EHO        AGAGCAAGAGGAATACCTACAGAGTAGACAGGAAATAACAGCACAAAGAGGAACTAGCTAACACTGCATAGA.........GAAGG-AACTAGC--A---TGCA..........---------AGAA...   9858
H2G.CI.-.ABT96      AAACAGAGAGGACTGCCTATAGAATAAGC...............................................AGAAAGA.GG..AC-AGC--AC---GCA.........----------AGTA...   9316
H2U.FR.96.12034     ACCGCAAGAGGCCTCCCAGTAAAGAATTGCTGA.............................................CAGAAAGG-AAC-AGC--AG---GCA.........----------AC-A...   9417

                                                                                                            Nef end \
MAC.US.-.239        ACCGCAAGAGGCCTTCTTAACATGGCT.................................................GACAAGAAGG-AACTCGC--AA---GCA.........----------ACAA...   9889
Nef                 _T__A__R__G__L__L__N__M__A__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__.__..__D__K__K__E__T__R__$_                                     Nef

SMM.SL.92.SL92B     GCTAACAAGCCAAAACCGCAGAAGAAGATGGCG...........................................GATAAGAAGG-AAC-AGC--AG---GCA.........----------ACAA...   9346
SMM.US.-.H9         ACCGCAAGAGGCCTTTTAAAAATGGCTGACAAGAAGAAAACAAGCTAG...........................................-ACA--A...............----------ACAAA..   9373

STM.US.-.STM        ACCGCAAGAGGCCTTCTAAAGATGGCT.............................................GACAAGAAGGAAA--AGCT-AG..AC-GC-...........----------ACAA...   9543

SAB.SN.-.SAB1C      ....................................................CCACAAAACCACATCCTATGGAGTTGTC.ATGGTGAT--CA--AAG-ACTGCTGACTGAGA----------AG.....   9673

TAN.UG.-.TAN1       .......................................CCTAACCGCAGGCTTGCGGTTAAGCTAACTAGGCCGTTGCC.TAGGAGAT--CA-AAAG-AGTGCTGATCAGCA----------AG.....   9493

VER.KE.-.AGM155     .................................................CCGACCACAGGCTTGCGGTTTCCTGGTTGCC.TAGGAGAT--CA--AAG-ACTGCTGAC.....----------AG-AC..   9489
VER.KE.-.9063       .................................................CTAACCGCAGGCTTGTGGTTAAGCCGTTGCC.AGGGAGAT--CA--TGA-ACTGCTGACAG...----------AA.....   9508
VER.DE.-.AGM3       .................................................CTAACCGCAGGCTTGTGGTTAAGCACATCACCATGGTGAT--CA--AAG-ACTGCTGAC.....----------AG-AA..   9008
VER.KE.-.TYO1       ...............................................CCAGACCGCAAGCCTGCGGTTAGAACAT.CACC.ATGGAGAT--CA--AAA-ACTGCTGAC.....----------AG-GAA.   8965

COL.CM.-.CGU1       ......................................................................................G-T-CTGA....GAC-GCA........-----------TTC...   8634

DEN.CD.-.CD1        AACCGCAAACCACATCCTACTGCAGAACTTGCTGAGAGGCTCA......................................................................----------A......   9492

GRV.ET.-.GRI_677    ..........................................................................................T-TCA--ACTTTGCGGTT.....-----------C-A...   9303

GSN.CM.99.CN166     .................................................................................................................----------A......   9282
GSN.CM.99.CN71      .................................................................................................................----------A......   9279

DRL.-.-.FAO         .........TGTTGCAAGAGGAAGTGGTGGCAGTTCAAGCCAACCACAGAAGGTTGTCATGGAGACAACCTTCAGAAGTGCTGACTGAGA-......................----------ACAG-AG   9249

RCM.GA.-.GAB1       CCTTGGTAACCAGGCAGAAGAATCTGCTGATGCAAAAGGGACTTTCCACTGGTGCATGCGCACTGGGGAA...........................................-----------GGATGA   9065
RCM.NG.-.NG411      CCTTGGAAACAGCGCATGCCTACTGAGAAGATGCTGACACAGAA.....................................................................----------ACTG-CG   9122

MND-2.-.-.5440      AAGCCTGACTGCTGCAAGAGGAAGTGGTGGCAGTTCTAGCTAACCACAAAGGGTTGCTATAAGCAACTGCTAACTCTGGA.................................----------ACTG-TG   9168
MND-2.CM.98.CM16    AAGCCAGAGTGCTGCAAGAGGAAGTGGTGGCAGTTCTAGCCGACCACAGAAGGTTGCCATGGAGATGACCTGCAGAAATGCTGACTC-G--......................----------ACTA-TG   9484
MND-2.GA.-.M14      AAATCAGACTGCTGCAAGAGGAAGTGGTGGCAGTTCTAGCTAACCACAGAAGGTTGCTATGGAGATGCTCTTT..........AATTCA-CTGA....CTCTGGA........----------ACTA-TG   9419

MNE.US.-.MNE027     ACCGCAAGAGGCCTCTTAAAAATGGCT.............................................GACAAGAAGGAAA-TAGCT-AG..AC-GC-...........----------ATAA...   9366

LST.CD.88.447       AAGTAGCCAAACCGCAGACCGCAACACATCCTCTTGCAGCCTGGTTGCCAGGGCAACCAGGCTAGCGCATGCGC.......AGGA-T-T-CTGA.....TG-GCA........----------AGGACGG   8545
LST.CD.88.485       AAGTAGCCAAACCGCAGACCGCAGCACATCCTCTTGCAGCCTGGTTGCCAGGGCAACCAGGCTAGCGCATGCGC.......AGGA-T-T-CTGA.....T--GCA........----------AGGACGG   8548
LST.CD.88.524       AAACCGCAGAACATCCTCTTGCAGCCCGGTTGCCCTAGCAACCGGGCTAGCGCATGCGC......................ACAAGC-T-CTGA.....AC-GCA........----------AGGACGG   8551
LST.KE.-.lho7       TAGCCAAACCGCAAACCGCAGCACATCCTCTTGCAGCCCGGTTGCTAAGGCAAC...CGGGCTAGCGCATGCGC.......AATGGC-T-CTGA.....-G-GCA........----------AGGACGG   9626

SUN.GA.98.L14       CATCCTCTTGCATCGCCTAGGCAACG.........................................................GGGC-A-C--A---GCGCTAGAGTA.....-----------GACAGG   9670

MND-1.GA.-.MNDGB1   CTAACCGCAAAACCACATCCTACTGCAGAACTGTAG.TTGCTTGGCAACCTGCTTAGCAACCTGGACTGGCGCTTGCGCG.CTAGG-A.........................----------.......   8979

MON.CM.99.L1        .................................................................................................................----------A......   9317
MON.NG.-.NG1        .................................................................................................................----------A......   7954

MUS.CM.01.1085      .................................................................................................................----------A......   9288

DEB.CM.99.CM40      CAAACCACATCCTACAGCAG.CGCCC......................................................................................G----------AGT--CC   9131
DEB.CM.99.CM5       CAAACCGCATCCTCTTGCAGAGAGCC......................................................................................C--T-------AGTA-TC   9062

SYK.KE.-.KE51       ACCACAGGGTACATCTCCTAGGAGACACCTAGG.................................................................................................   8987
SYK.KE.-.SYK173     ACTCCATGGTGACAAGCTCGGCCCAGGGGA....................................................................................................   9312
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                                     NF-kappa-B-I |-         Sp1-III      -|  |-  Sp1-II  -|   |- Sp1-I   -|                                  TATA Box
H1B.FR.83.HXB2      .................GGGACTTTCCAGGGAGGCG.TG................GCCT..GGG...CGGGACT.GGGG.AGTGGC.GA......G......CCCTCAG.ATCCT....GCATATAAGCA   9519

H1A1.UG.85.U455     .................----------GA--GA-G..--T...............-GT-..T--G..---AGT-.---..GA.-TG.-C......TAG....-------.--G--....-----------   8979
H1B.US.90.WEAU160   .................----------G--------.--................AT--..---...------A.----.------.--......-......-------.--G--....-----------   9519
H1C.ET.86.ETH2220   .................---.-G-------AG-AG-G..................-T--..---...-------.---..------.C-......A......-------.--G--....-----------   8919
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................   8975
H1F1.BE.93.VI850    .................------------A-G-CG-TCC................AGAG..--....-------.----.------.TC......A......-------.--G--....-----------   8817
H1G.SE.93.SE6165    .................----------G--------CG-.................---..---...A--AGT-.----.------.T-......A......-------.-AG--....-----------   8963
H1H.CF.90.056       .................----------G--------.--A................T--..---...----GA-.----.------.C-......A......-------.--G--....-----------   8837
H1J.SE.93.SE7887    .................--------------GA-GAG--................----..---...----GT-.----.------.T-......A......-------.--G--....-----------   8818
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................   8598
H101_AE.TH.90.CM240 .................--------------GA-GTG--................---G..---...---AGT-.----.---A--.T-......A......-------.--G--....-----A-----   9086
H102_AG.NG.-.IBNG   .................----------.---GA-GTG-.................-GT-..T--G..A--AGT-.----.------.T-......A......-------.-C-G-....-----------   9046
H1N.CM.95.YBF30     ..GGGACTTTCCGCCA.--------------.A-GTG-.................-GT-..---GGAGT--CT-.-..........................-------.-.G--....-----A-----   9118
H1O.BE.87.ANT70     ACTGCTGACACTGCG..------------T-G-AG-GA........................CAGGGG-C-GT-.C---G------.T-......A......-------A-.G--....-----------   9640
H1O.CM.91.MVP5180   CTGACACTGCG......------------C-T--GAGG-AT..............AAGG..--CGG......T-.C---G------.T-......A......-------.--G--....-----------   9636

CPZ.CD.-.ANT        ..............................................GGGA.....-TGA..CTATGGGC-.GGCA-T--G------.TTTC...........----G-CT..G--....-----------   8976
CPZ.CM.-.CAM3       .................-----------A--G--G..--................-TTC..A--G..-------.---C..----T.TTTA...........-------.-AG--....-----------   8974
CPZ.GA.88.GAB2      ................G---GG-GG..............................-TTC.AA--GA.G-A-T-G.---T..-----.TTTG...........-------A..G--....-----------   8949
CPZ.GA.-.CPZGAB     .................----------G-----AG-.-.................-GTC..---AGG----GT-G---T..-----.TTTG...........-------.-.G--....-----------   9612
CPZ.US.85.CPZUS     .................-----------A--GACGTTC...CAAGGGGGTG....-GTC...A-G..GC---ACA---C..----T.TTTA...........------A.-GA--....-----A-----   9585
CPZ.TZ.-.TAN1       ...........................................TGTGGGT.....-GT-..ACTGG.GC--GACA.---G-----T.TTT............G--.-GCTGAG--....-----------   9205

H2A.GW.-.ALI        ..................--G--G-.A-CCAG--GAAG-AC..............ATGG..-A-GAG-T--TGG.--AA.C-....................---.TCAT-.-TC....CTG-----ATG  10031
H2A.DE.-.BEN        .................---G--G-.A-CCA---GAGG.................-A-A..T--GA...---GC.T--T.G-G-AA.CG.............------TAC.TTA....CTG-----ATG  10036
H2A.SN.-.ST         .................---G--G-T.-CCAG--GAGG.................-A-A..T--GA...---GC.C--T.G-G-AA.CG.............------TAC.TT-....CTG-----ATG   9475
H2B.GH.86.D205      .................-A-G--G-.A-CA.T--GAGG.................AG-A..A--GA...--GG-.T--T.T-G-AA.CG.............---ATTAA-.T--....CTG-----ATG   9955
H2B.CI.-.EHO        .................---G--G-.A-CA-T--GAG..................-GAC..AT-GG...A-GAG.CA--.GAG-AA.CG.............---ATCAAG.A--....CTG-----ATG   9926
H2G.CI.-.ABT96      .................T--G--G-.A-CA-.--GAG...................GTA..CTATG...---GG.-ACT.G--T-G.--......ACG....---C.-AA-.T--....CTG-----AT-   9384
H2U.FR.96.12034     ................GA--GAGG-.A-CCA.--GAG..................-AGC..AA-GG...A-GAG.CCAT.G-G-AA.CG.............---.TCAA-.TGAT...CTG-----ATG   9485

MAC.US.-.239        .................---GA-G-TAC...G--GAGGTACTGGG..GAGGAGCC-GTCG.--AACG...................................---A-TTTC.TTG....ATG-----AT-   9956

SMM.SL.92.SL92B     ...............................G--GAG--TACAA..GGGAGGAGTCT.GG..-CGGGG--A--GG.-AAC.-....................---CT-AAC--TG....TAG-----AT-   9414
SMM.US.-.H9         .................---GA-G-T.-C..G--GAGGTTCT..............GGGG...AGGAGCT-G--G.-AAC.-....................---A-TTAT.T--....CTG-----AT-   9439

STM.US.-.STM        .................---G--G-AACA..G--GAGGTACTGGG.AGGAACTGGTGG.GGAACG.....................................----TTTAC.TT-....CTG-----AT-   9610

SAB.SN.-.SAB1C      .............................-.........................-TGG..A-ACT.G--CGG-.ACT-GGAGT-G.CT......TGC....---.GT-CT.G--....CA---------   9728

TAN.UG.-.TAN1       .............................--T--T-CG.................AGGG..C--TA.....CT-..---.------.TT............C-------.-.G--....-----A-----   9548

VER.KE.-.AGM155     .................-----------A--C--................................GACATGGG.C--TAC-G--A.-T......-GCTTTA-------.-.G--....-----A-----   9556
VER.KE.-.9063       .................-----------...........................-GGC..---CCAT.--G-G.-TAC.G-G-AG.TG......-TT.TTA-------.-.G--....-----A-----   9575
VER.DE.-.AGM3       .................--------------C--G.TCATG..............-G-G..-TACGGG-A-TGG.CTTTA......................-------.-.G--....-----A-----   9075
VER.KE.-.TYO1       .................-----------A-.........................--GG..-ACAT...--G-G.-TCC.G-G-AG.TG......-CT.TTA-------.-.G--....-----A-----   9032

COL.CM.-.CGU1       .................-----------A-TT--GAGG..................................GACCT--GC-GA-G.--AGGGCGTG.....----GCTA-A.--GCTT-T---A---TC   8706

DEN.CD.-.CD1        ......GGTTGCC.TAGCAAC-C-GGGC--ACTCA-GG-AGGGCCTGGGAGGTCT................................CTGGGAGT-GCT.TA---G-..TTCTAC...T-----A----T   9577

GRV.ET.-.GRI_677    .................-----------CA........................GTGGGTG-ATCGGA--CGG-ACA--GGCG-TACTGGGAGTG-CT.TTC-------.-.G--....-----A-----   9385

GSN.CM.99.CN166     .......GTCACCATGACTACGGGG--C--TT-CT-AG-CAACCGGGGCGGACTC-TGG............GAGG-ACTGG-A--T.CGGGGAGT-GCTCTA---CGCTAT.--A....-----A-----   9387
GSN.CM.99.CN71      .......GTTACCATGACTACGGGG--C--TT-CT-AG-CAACCGGGGCGGACTC-TGG............GTGG-ACTGG-A---.C.GGGAGT-GCTCTA---CGCTAT.--A....-----A-----   9383

DRL.-.-.FAO         CATGCGCTCTGTGGCAG--.-----------T-A--TG-GT..............TGGG..--AGTGGTCTG..............................-------...-TGCA..-----A-----   9327

RCM.GA.-.GAB1       CGTGGGAGGGGGAGTGGTCAG.................................................................................-----TCCT.G--....-----------   9109
RCM.NG.-.NG411      CCTGCGCGCTGGTGTAA------------ACT-A--T.................................-GGAG----GT-----.TT......-......-----TCCT.G--....-----------   9201

MND-2.-.-.5440      CATGCGCACTGGACT.G----------.A-ACT-ACG-CGGG.............TGGG..--AGTGGCCAG..............................---AA...C.-TGGC.T-----------   9246
MND-2.CM.98.CM16    CATGCGCACTAGACT.G--------T-CA-ACT-A..........................                                                                        9518
MND-2.GA.-.M14      CATGCGCACTGGACT.G--------T---ACT-A--TC-GG..............TGGG..--AGTGGTCAG..............................---CA..T..-TGAC.T-----------   9497

MNE.US.-.MNE027     ...............................G--GATGTCAT...GGGGGGGTACTGGG..-A-GAG-T--T-G.--AAC-.....................---A-TTTC.TTG....ATG-----AT-   9433

LST.CD.88.447       GCGG............G--AGG---G............................................................................---A-..TT.G--....-----------   8580
LST.CD.88.485       GCGG............G--AGG--CA............................................................................---A-..TT.G--....-----A..---   8581
LST.CD.88.524       GCGG............G--AGG---G............................................................................---A-..TT.G--....-----------   8586
LST.KE.-.lho7       GCGG............G--AGG---G............................................................................---A-..TT.G--....-----------   9661

SUN.GA.98.L14       G...........................A--G--A-GCT............TA.................................................---A-..TT.A--....-----------   9705

MND-1.GA.-.MNDGB1   .........................................................AA..ACAGG...-AGGG.--A-.GC-C-.................---CA..TG.-TG....CT---------   9021

MON.CM.99.L1        .......GTCACCATGACTACGGGG--C--TT-CT-CG-CAACCGGGCGGTCCAAAGGA.............--T--T-GGTG-A-CCGGGGAGT-GCT..TG--CTCTCG-TTCA....----A-----   9421
MON.NG.-.NG1        .......GTTGCCCTGACTACGGGG--C--TT-C--AG-CAACCGGGGCGGACTC-TGG............GAGG-ACTGG-A--TACGGGGAGT-GCT.TA-----..AGAT-C...T-----A-----   8059

MUS.CM.01.1085      .......GTCACCATGACTACGGGG--C--TT-CT-AG-CAATCGGGGCGGACTC-TGG............GTGG-ACTGG-C--TACTGGGAGT-GCT.TA-----..AGATTC...C-----A-----   9393

DEB.CM.99.CM40      TAGGAAATATCATGGCAACC-GGGGAGG-CCT--G......................................-G-TACGG-GA-TG-CCAG..........---.G..CT.GAA.CCTA----A----C   9208
DEB.CM.99.CM5       AAGGAGACTCCATGGTT.AC-GGGGAGG-ACT--G......................................CG-TACGG-GA-TG-TTTG..........----G..CT.GT-.ACT----------T   9139

SYK.KE.-.KE51       .....AGACAGAGACCGCCC-GGGGA...............................................GGA-TCGG-GC-GG-G.AGGCTC......A--C.......AA.CCT-----A----C   9050
SYK.KE.-.SYK173     .........................................................................GGA-CCTG-GC-GG-GAAGGCTCA.....----..........ACT-----A----C   9354
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H1B.FR.83.HXB2      G..CTGC....TTTTTG.CCTGT....AC..TGGG.TCTCTC..TGGTTAGA..CCAGATCTGAGC.CTGGGAG.CTCTCTGGC....TAA...........................CTAG........   9590

H1A1.UG.85.U455     -..----....----C-.-----....--..----.------..-T------..------.C----.-------.---------....--G...........................-G--........   9049
H1B.US.90.WEAU160   -..----....------.-----....--..----.------..--------..------------.-------.---------....--G...........................----........   9590
H1C.ET.86.ETH2220   -..----....----C-.-T---....--..C---.------..-A-G----..------------.-------.---------....--T...........................--G-........   8990
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................   8975
H1F1.BE.93.VI850    -..-C--....----C-.-----....--..----.------..-A------..------T-----.-----G-.---------....--G...........................--G-........   8888
H1G.SE.93.SE6165    -..-C--....--C-C-.-----....--..----.------..-T------..------T-----.-------.---------....--G...........................-AG-........   9034
H1H.CF.90.056       -..----....----C-.-T---....--..----.-----T..--------..------------.-------.---------....--G...........................---A........   8908
H1J.SE.93.SE7887    -..----....----C-.-T---....--..----.------..-T------..------------.-------.---------....---...........................----........   8889
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................   8598
H101_AE.TH.90.CM240 -..-C--....----C-.-T---....--..----.------..-T------..----G--.----.-C-----.---------....--G...........................-A--........   9156
H102_AG.NG.-.IBNG   -..----....--C-C-.-----....--..----.------..-T-C----..------------.-------.---------....--G...........................-GGA........   9117
H1N.CM.95.YBF30     -..-C--....--C-C-.-T---....--..----.------..-T-C-G--..------TA---T.-------.-ATAT---G..............................................   9182
H1O.BE.87.ANT70     -..-C--....---C--.-T---....--..C---.----GG..-TAGAG--..----G-------.-C-----.---C-----....CT...........................CTAGC........   9711
H1O.CM.91.MVP5180   -..----....---CC-.-T---....--..C---.---TAG..-TAGAG--..----G-------.-C-----.---C-----....CT...........................CTAGC........   9707

CPZ.CD.-.ANT        -..----....---GC-.-T---....TA..A---C-----G..CCTAGGAG..-------A----.-------.--------TA.AT-TTT..........................GGCAG.......   9053
CPZ.CM.-.CAM3       -..-C--....-C-C--.-T---....--..----.------..-T-C----..------------.-------.--------T....C-G...........................G---........   9045
CPZ.GA.88.GAB2      -..----....-C-C--.-T---....T-..----.-----T...A-GC---..------------.-------.---------T...G-C............................---........   9019
CPZ.GA.-.CPZGAB     -..----....---C--.-----....--..----.-----T..-CAC-G--..------T-----.-------.------AC-.....-G...........................TG-A........   9682
CPZ.US.85.CPZUS     -..-C--....-C-C--.-T---....--..----.-----...-C-C----..------AA----.-C-----.---------....--G...........................TGTA........   9655
CPZ.TZ.-.TAN1       -..----....---GC-CT----....-A..A--...----TG.CCTAATCTG.------------.-------.--------T..AG-G..........................GCTGGC........   9280

H2A.GW.-.ALI        TAC-C--T..GC--.GCAT.---...ATTC.A-TC.G----GC.G-AGAG-CTGG-----.-----C-------GT-----CC...AGC-CTA...GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--..........  10134
H2A.DE.-.BEN        TAC-C--...T-C--GCAT.---...ATTC.A-TC.G----GC.G-AGAG-CTGG-----.C----C---A---GT-----CC...AGC-CTA...GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--..........  10139
H2A.SN.-.ST         TAC-C--...TAC-CGCAT.---...ATTC.A-TC.G----GC.G-AGAG-CTGG-----.-----C-------GT-----CC...AGC-CTA...GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--..........   9578
H2B.GH.86.D205      TAC-C--...T-C-CGCAT.---...ATTC....................................................................................................   9978
H2B.CI.-.EHO        TAC-C--...T--G-GCAT.---...ATTC.A-TC.G----GC.G-AGAG-CTGG-----.C----C-------GT-----CC...AGC-CTA...GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--..........  10029
H2G.CI.-.ABT96      TAG----...A---CGCT-.---...ATTC.A-TC.G----GC.G-AGAG-CTGG-----.-----C-C-----GT-----CC...AGC-CTA...GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--..........   9487
H2U.FR.96.12034     TAC-C--...TC---GCAT.---...ATTC.A-TC.G----GC.G-AGAG-CTGG-----.-----C-------GT-----CC...AGC-CTA...GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--..........   9588

MAC.US.-.239        TCA----...A---.C-CT----...ATTC.A-TC.G----GC.G-AGAG-CTGG-----.-----C-------GT-----CC...AGC-CTA...GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--..........  10059

SMM.SL.92.SL92B     TAC-C--...T--GCC-CT----...ATTC.A-TC.G----AC.G-AGAG-CTG------.A----C-C-A---GT------C...AGC-CTT...AGTAGGTGAGCCTGGGTGTTCT--..........   9518
SMM.US.-.H9         CAA----...A---.C-CT----...ATTC.A-TC.A----GC.G-AGAG-CTGG-----.-----C-------GT-----CC...AGC-CTA...GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--..........   9542

STM.US.-.STM        CAA-C--...T-A-.A-CT----...ATTC.A-TC.A----GC.G-AGAG-CTGG-----.-----C-------GT-----CC...AGC-CTA...GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--..........   9713

SAB.SN.-.SAB1C      -..----....---.GCG-----...A-A..ACA-.-----GC.-T-GAG-CTG------.-----.-----T-.T-------TAAGTCTGAACCAGCTTGAGCCTGGGTGTTCGCTGGGGAA.....GG   9836

TAN.UG.-.TAN1       -..A---....-CGC--G-T---...A--..-CA-.-----T.ACTAGG---..----C-.-----.-------.T--G----T....G-GCCTA..ACCTGGTCTGGCCATCCAGGGG--A........   9646

VER.KE.-.AGM155     -..A---....-CGC--G-T---...A--..-CA-.-----T.ACTAGG---..----C-.-----.-----T-.T--G----T....--GCCTA..ACCTGGT.TGGCCA.CCAGGGG--A........   9652
VER.KE.-.9063       -..A---....-CGC--G-T---...A--..-CA-.-----T.ACTAGG---..----C-.-----.-----T-.T--G----T....--GCCTA..ACCTGGT.TGGCCA.CCAGGGG--A........   9671
VER.DE.-.AGM3       -..A---....-CGC--G-T---...A--..-CA-.-----T.ACTAGG---..----C-.-----.-----T-.T--G----T....--GCCTA..ACCTGGT.TGGCCA.CCAGGGG--A........   9171
VER.KE.-.TYO1       -..A---....-CGC--G-T---...A--..-CA-.-----T.ACTAGG---..----C-.-----.-----T-.T--G----T....--GCCTA..ACCTGGT.TGGCCA.CCAGGGG--A........   9128

COL.CM.-.CGU1       AG.AGC-T..CGAGAGCTT.C-AGG.C.......................................................................................................   8728

DEN.CD.-.CD1        -..A---....-C-G-AA-AGTC...GGTTGC-A-.------..CA-CGGCCTGGG--CC-----A.GGCCTTAG-AGCGGCCTGGGAGCCCTCTAAGGTATTGCAACAAGTACC...............   9679

GRV.ET.-.GRI_677    -..A---....-CGC--G-T---...A--..-CA-.-----T.ACTAGG---..----C-.A----.-----T-.T--G----T....--GCCTA..ACCCGGT.TGGCCA.CCGGGGG--A........   9481

GSN.CM.99.CN166     A..AC--T..C.........---...AG-G.AC...---TCGGAGTC.........................                                                             9414
GSN.CM.99.CN71      -..AC--T..C.........---...AG-G.AC...---TCGGAGTC.........................                                                             9410

DRL.-.-.FAO         -.CT---T..T.AC-GC.A.---......AAAC--.------CC---GAG-CTA------.-----C.----.TGT-------...TGAGT.C..TGCTGAAGGAGGCTACCTGCTCGAG..........   9425

RCM.GA.-.GAB1       -..----T..C.-GCGC.T.---...A-AACG--..------CC---GAG-CTA--G---.-----.-----T.GT-------...TAAGT.C..TCTAGG.AACTCCAGCTTGAGCCTG.........G   9208
RCM.NG.-.NG411      -..----....A---C-CT----...A--...CA-.------CC---GAG-CTA------.-----.-----TTGT-------...TAAGT.C..TCTAGG..AGACTAGCTTGAGCCTG.........G   9299

MND-2.-.-.5440      -.CT---T..T.GCCGC.-.---......AAGT-AG------CC--AGAG-CTG------.-----C.----TTGT-------...TGAGTTC..TTGAAGGAGTGCCTGCTTGTAGC-C..........   9347
MND-2.GA.-.M14      -.C-C--T..T.GCCGC.T.---......AT--A-.------CC-                                                                                        9529

MNE.US.-.MNE027     TCA----...A---.C-CT----...ATTC.A-TC.G----GC.G-AGAG-CTGG-----.-----C-------GT-----CC...AGC-CTA...GCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCC--..........   9536

LST.CD.88.447       -..----T..C.-.....................................................................................................................   8588
LST.CD.88.485       -..----T..C.-.....................................................................................................................   8589
LST.CD.88.524       -..----T..C.-.....................................................................................................................   8594
LST.KE.-.lho7       -..----TCTCCGC---T...TCGGGAG........--CT-GCTCT-GGGACCAG---TCGCTCCTGGGT-AGCA-A--GGTCAGCTAAGCAGTCAGCCCTGGGAGGCTACA.......CTTAGCACCCA   9771

SUN.GA.98.L14       -..----TCTTCGCC--T...TCGGGAG........-----GCTCA-AGGATAGG-GACGACCCTGAGA--TCTCAC--AGA--TGG.CTTGTCGCTCCTGAGTGAGCACTTGCTAAG-ACCTCACCCGA   9821

MND-1.GA.-.MNDGB1   -..----A..T.--CGC.T.---.....TCGG-A-.-----ACTACAGAG-CTAA..............---..TTGTATCTCTGAGC.-GATCCCCTTAGAGCAAGGACCAGAGT....CCTGA.....   9112

MON.CM.99.L1        -..AC--C..C.........---...AG-T.ATCCT--GGAGTC........................                                                                 9448
MON.NG.-.NG1        -..AC--T..C.........---...AGMT.ATCCGC-GGAGTCA-C-CTCGTCT-CACAGC-GC-TGG-A-CCCT-GGAGCTAGGTAA-GCGGCCTGGGAGCCCTTGCCTAGAGAGGTGCCGGCTCTCG   8172

MUS.CM.01.1085      -..AC--T..C.........---...AG-T.ATCCC--GGAGTC.........................                                                                9420

DEB.CM.99.CM40      -..A---T..C.........---AGCT-TCCA.......................                                                                              9227
DEB.CM.99.CM5       -..A---T..C.........---AGCT-TCCA.......................                                                                              9158

SYK.KE.-.KE51       -..A---T..C.........---AGCT-TCC.......................                                                                               9068
SYK.KE.-.SYK173     -.ATGCTCTGTAGC-ATC-GC-GAGTTG-AACTA-C------CA..................-C-GC------...G-C---AGA.GACTGGTAGAGCGGCCCG..GGAGCCCTTGCCAGTAAAGGCTAG   9459
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H1B.FR.83.HXB2      ..........GGAACCC.....ACTGCTTAA....................................................................................GCC.TC.........   9611

H1A1.UG.85.U455     ..........-------.....---------....................................................................................---.--.........   9070
H1B.US.90.WEAU160   ..........-------.....---------....................................................................................---.--.........   9611
H1C.ET.86.ETH2220   ..........-------.....---------....................................................................................---.--.........   9011
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................   8975
H1F1.BE.93.VI850    ..........-------.....--------....................................................................................................   8903
H1G.SE.93.SE6165    ..........-------.....---------A...................................................................................---.--.........   9056
H1H.CF.90.056       ..........-------.....---------....................................................................................---.--.........   8929
H1J.SE.93.SE7887    ..........-------.....---------....................................................................................---.--.........   8910
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................   8598
H101_AE.TH.90.CM240 ..........-------.....---------A...................................................................................---.--.........   9178
H102_AG.NG.-.IBNG   ..........-------.....---------....................................................................................---.--.........   9138
H1N.CM.95.YBF30     ..................................................................................................................................   9182
H1O.BE.87.ANT70     ..........T------.....G--CG----....................................................................................CG-.--.........   9732
H1O.CM.91.MVP5180   ..........T------.....G--------....................................................................................CG-.--.........   9728

CPZ.CD.-.ANT        ..........-AG----.......-----.......................................................................................-T.-..........   9068
CPZ.CM.-.CAM3       ..........A------.....---------....................................................................................---.--.........   9066
CPZ.GA.88.GAB2      ...........------.....---------....................................................................................---.--.........   9039
CPZ.GA.-.CPZGAB     ..........-------.....---------....................................................................................---.--.........   9703
CPZ.US.85.CPZUS     ...........------.....---------....................................................................................---.--.........   9675
CPZ.TZ.-.TAN1       ........TA-AG---......G--------....................................................................................CG-.--.........   9302

H2A.GW.-.ALI        .......GCTA--CT-TC.ACC-G-----GGCCGGCACTGGGCA..GA....................................CGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AGAC-TC-T.........  10204
H2A.DE.-.BEN        .......GCT---CT-TC.ACC-G-A---GGCCGGTACTGGGCA..GA....................................CGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AGAC-TC-TC........  10210
H2A.SN.-.ST         .......GCTA--CT-TC.ACC-G-----GGCCGGCACTGGGCA..GA....................................CGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAAAAGAC-TC-T.........   9649
H2B.GH.86.D205      ..................................................................................................................................   9978
H2B.CI.-.EHO        .......GCTA--CT-TC.ACC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCA..GAC....................................GGCTCCACGCT.TGCTTGCTTAA.AA..CCCT-T-..........  10099
H2G.CI.-.ABT96      .......GCTA--CT-TC.ACC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCA..GAGC...................................GGCTCCACGCT.TGCTTGCTTACAAC.GACCT-T-..........   9560
H2U.FR.96.12034     .......GCTA--CT-TC.ACC-AAAG.......................................................................................................   9607

MAC.US.-.239        .......GCTA--CT-TC.ACC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCA..GAG...................................TGACTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AGCC-TC-TC........  10131

SMM.SL.92.SL92B     .......ACTAA-CT-TCAACC-GCAACAGGCCATTGCTGGGTA..GAC....................................GGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTGA.....-TC-.C........   9585
SMM.US.-.H9         .......GCT---CT-TC.ACC-GCA---GGCCGGTGCTGGGCA..GAG...................................TRGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AGAC-TC-TC........   9614

STM.US.-.STM        .......GCTA--CT-TC.ACC-GCA---GGCCAGTGCTGGGTA..GAG...................................TGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAT.ATAT-TC-TC........   9785

SAB.SN.-.SAB1C      CAAGCCTAAGA-C--T-TGGTG-GGT---GGTAGACCCTCGCC..............TGGCGACTGGCCATTGCCAGTAGCAG.AGACTCC.......GCTTGCTTGCTTG..ATTG-C--.........   9933

TAN.UG.-.TAN1       ..........-AGC-T-.....CT------GAAGGCTAT............................................................................TG-.-..........   9674

VER.KE.-.AGM155     ..........---CT--.....TTG-----GAA..................................................................................AG-.-..........   9674
VER.KE.-.9063       ..........---CT--.....TTG----GGAA..................................................................................AG-.-..........   9693
VER.DE.-.AGM3       ..........---CT--.....TTG-----GAA..................................................................................AG-.-..........   9193
VER.KE.-.TYO1       ..........---CT--.....TTG-----GAA..................................................................................AG-.-..........   9150

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................   8728

DEN.CD.-.CD1        .......                                                                                                                              9679

GRV.ET.-.GRI_677    ..........---CT--.....TTG----C-TA.................................................................................TAG-.--.........   9505

DRL.-.-.FAO         .....CCCCG--TGGTTC.GCAGGGC---GGCCTTGGGCTC.TGGGTAGCTCGGTCAGGAGGCTTCT.GGAGGTAGATCACTAGGGGCTGCTCTGG..TCTTGGTCTGGTAGACCTT-GCTACTTCTAGT   9545

RCM.GA.-.GAB1       GTGTTCGCTG-TG.T-TCTGAACAG----GCT.GGGGTGCCTCTCGCTCTTCGGGTAGACCGCCAGTTGAGG.....CTCGGCCGGCCTCAACGGG..AGAGATC.........................   9304
RCM.NG.-.NG411      GTGTTCGCTA-T..T-TCTGAA.GG----GCTGGGAGCGCCTTGGCTGGGTCTTGGTAGACCTTCAGCTGGG.....TACTTGGCCAGTCCCAGTGGGAGTAG...........................   9394

MND-2.-.-.5440      ....TGGGCG-TTCG-AGGCCCCTG----GT....GGCTCTGGGTAGCTCGTCAGGTGTTCTGGAAAGGCTTACGGGAGGACACTCTTGCTTGGTCTTGATAGACCTCTAGCAATC--T-AGGCCTGGAG   9469

MNE.US.-.MNE027     .......GCTA--CT-TC.ACC-GCA---GGCCGGTGCTGTGCA..GAG...................................TGGCTCCACGCT.TGCTTGC...TTAA.AGAC-TC-TC........   9608

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................   8588
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................   8589
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................   8594
LST.KE.-.lho7       CCTGGGCCTGATC-G--TAGGG-GCTAAG.................................GGCTCCTAGCTTGCTACTTTAAA...GCCTTC....................................   9829

SUN.GA.98.L14       GCCTGATCAGCTTGGGGAGCTAGA.......................................GGCTCC...TTGCTTTGCAGTACAAGCCTTC....................................   9873

MND-1.GA.-.MNDGB1   .......GTGACT.GGGT.CTG-GCA..CCTCACTCGGGGCTG......................ATCACCTCGAGGTAGTGGAA.....CTCCTTGCT.TGCTTGCTAT......TGTCTTC.......   9190

MON.NG.-.NG1        GCTCGCTTGCT---TAGG.CTTTACCAGCCCAATAAAGTGCTTGAAAGCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA........................                    8260

SYK.KE.-.SYK173     TGAGGTCCGG-TTTGG-C.GCCCGGT---CGGCAGCTCTCCGTT..GCTT...........................................GCTTTGCTTACG..CTGA..TCAG-CC.A........   9530
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                                                                    Poly-A signal     3'LTR R repeat end \/ 3'LTR U5 start
H1B.FR.83.HXB2      ................................................AATAAAG...CTTGCC.......TTGAG..TG.CTTCAA.GTAGTG...TGTGCCCGTC.TG.TT..GTG.TGACTCT...G   9668

H1A1.UG.85.U455     ................................................-------...------.......-----..GTG---G--.------...----------.--.--..A-T.-------...-   9128
H1B.US.90.WEAU160   ................................................-------...------.......-----..--.------.------...----------.--.--..---.-------...-   9668
H1C.ET.86.ETH2220   ................................................-------...------.......-----..--..................................................   9031
H1D.CD.84.84ZR085   ..................................................................................................................................   8975
H1F1.BE.93.VI850    ..................................................................................................................................   8903
H1G.SE.93.SE6165    ................................................-------...------.......AA-CC......................................................   9074
H1H.CF.90.056       ................................................-------...------.......-----..--.---T.............................................   8953
H1J.SE.93.SE7887    ................................................-------...------.......-----..G-CGCATGC.AAGCC-....................................   8943
H1K.CM.96.MP535     ..................................................................................................................................   8598
H101_AE.TH.90.CM240 ................................................-------...------.......-----..--.---A-............................................   9203
H102_AG.NG.-.IBNG   ................................................-------...------.......-----..--.------.------...----------.--A--..---.-------...-   9196
H1N.CM.95.YBF30     ..................................................................................................................................   9182
H1O.BE.87.ANT70     ................................................-------...------.......-----..--.AG                                                  9754
H1O.CM.91.MVP5180   ................................................-------...------.......-----..--.AGAAGC.AGT---...--CT-A..--.--.--CAACC.CTGG-G-...C   9785

CPZ.CD.-.ANT        ..................................................................................................................................   9068
CPZ.CM.-.CAM3       ................................................-------...------.......-----..--A---G.-.-C----...------TA--.CA.--C..A-.-A-----...-   9123
CPZ.GA.88.GAB2      ................................................-------...------.......-----..--CTC-A.-.------...-----T-A--.--.--C..A-.-A-----...-   9096
CPZ.GA.-.CPZGAB     ................................................-------...------.......-----.TGTAT--G.-.-C----...------TA--.-A.--C..A-.AC-----...-   9761
CPZ.US.85.CPZUS     ................................................-------...------.......-----..--CT--A.-.------...------TA--.C..--C..A-.-------...-   9731
CPZ.TZ.-.TAN1       ................................................-------...-C----........----..A-.TG-T.-.                                             9326

H2A.GW.-.ALI        ................................................-------...--.---AA.....--AGA..A-CAGGTT-.AAG---TGT-CCCAT-TCT.CCTAGTC-CC.GCCTGG-...C  10269
H2A.DE.-.BEN        ................................................-------...--.---AG.....--AGA..A-CAAGTT-.AGT---TGT-CCCAT-TCT.CCTAGTC-CC.GCCTGG-...C  10275
H2A.SN.-.ST         ................................................-------...--.---AG.....--AGA..A-CA................................................   9672
H2B.GH.86.D205      ..................................................................................................................................   9978
H2B.CI.-.EHO        ................................................------A...--.---TA.....--AGA..A-CAAGAC-.AGT---TGT-CCCAT-TCT.CCTAGTC-CC.GCCTGG-...C  10164
H2G.CI.-.ABT96      ................................................-------C..T.GC-AAA.....--AGA..A-TAAG.C-.AGT---TGTGT...............................   9599
H2U.FR.96.12034     .............................................                                                                                        9607

MAC.US.-.239        ................................................-------...--.---AT..T..--AGA..A-TAAG-T-..GT---TGT-CCCAT-TCT.CCTAGCC-CC.GCCTGG-...C  10196

SMM.SL.92.SL92B     ................................................-------G..--.--AAC.....--AGA..A-CAAGTC..                                             9613
SMM.US.-.H9         ................................................-------G..--.---AG.....--AGA..A-TA................................................   9638

STM.US.-.STM        ................................................-------...--.---AA..T..--AGA..A-TAAG-.-A.GT-G-TGT-CCCAT-TCT.CCTAGTC-CC.GCCTGG-...C   9850

SAB.SN.-.SAB1C      ................................................-------T..------.......--.--TT-A.-AAGT-AAGCA..AGTGTGTG--CATT-AT-CCTCA-GAC-AC-CTGGT  10002

TAN.UG.-.TAN1       ................................................-------....-----TG..C..--A--..A-T--ATCT.-.--CAAGTGCCT-ATTG-.GCGCCCTTCC.-C-...G...-   9736

VER.KE.-.AGM155     ................................................------....------TG..CA.--AGA..GCTTA--TG.AGTCAAGTGCCCT-ATTAA.--CC-CAC-C.-TGAA-G...-   9741
VER.KE.-.9063       ................................................------AC..T-----TG..CA.--AGA..GCTTA--TG.AGTCAAGTGCCCT-ATTGA.C-CC-CAC-C.AAG-AGG...-   9762
VER.DE.-.AGM3       ................................................------.T..---CG-TG..C.A--AG-..CAGAGA-TT.--GAGAGACAT----T-GT.GCA-CCA-CA.CA-G-GA...-   9261
VER.KE.-.TYO1       ................................................------....------TG..CA.--AG.......................................................   9170

COL.CM.-.CGU1       ..................................................................................................................................   8728

GRV.ET.-.GRI_677    ................................................------CC..TGCT-GC......--AGT..C-CTA-ATT...G-A-TCAA----T-A-T.GCT..GC-CC.GAG-CTCTAGA   9570

DRL.-.-.FAO         GGCCATAGAAGTAGGGGAGTAGGCACCGCTTGCTTATCCTAATTGCTC-------C..TACC-ATT..TAGA--GATGA-TAAGTGT.ACTC-TGTC-T-TGTTC-T.A-TGAGA..CTCTGG-TA...C   9664

RCM.GA.-.GAB1       ...............ACCGCTTGCTT.ATAGCCTTG....AA..GCTC-------C........ATGCCAG--AGTTTACTG-AAGCAAGT---TGCCTGTTTTAC-.-CTCAGCAGTTAACGA--CTG-   9403
RCM.NG.-.NG411      ................GCT.CCGCTTGCTTTCTGG...TTAATTGCTC------C...TGCATGCTCTTAG----A...CCAGAATCAAGT---TGCCCATTTTA--.-CTCAGT-AAAC------..G-   9495

MND-2.-.-.5440      ATTGTG....GGATTGACTACCGCTT.GCTTGCT....ATTATTGCCC-------C..T-AC-TGA.TTAGAAT--CAA-TAAGAGT.ACTCGTCCA-T-TG.TC-TCAAT.AGAAACTCTGG-TA...C   9581

MNE.US.-.MNE027     ................................................-------...--.---AT.....--AGA..A-TAAG-C-..GT---TGC-CCCAT-TCT.CCTAGTC-CC               9664

LST.CD.88.447       ..................................................................................................................................   8588
LST.CD.88.485       ..................................................................................................................................   8589
LST.CD.88.524       ..................................................................................................................................   8594
LST.KE.-.lho7       ................................................------.....AA-TTGCTCATTG-T--AAA-TACAAGCTAGT--CTCA-AGTAGTC--T-TC-CCTTC-CCC.........   9897

SUN.GA.98.L14       ...........................................................................AATAAAGCCTGCCT----TTTACT.......................GCAAGCAA   9905

MND-1.GA.-.MNDGB1   ................................................-------T..AACTTAGA..A..--AGA..GCA.................................................   9215

SYK.KE.-.SYK173     ................................................-------T..G-G-TAAA..CGCAA-TA..ACGTC-GCT.C-CA-CTGT-C---TG-GT.CACC-CCCGA.A-GTG......   9597
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H1B.FR.83.HXB2      GT..AA.CTAGAGATCC.....................................CTCAGAC..CCTTTTAGTCAGTGTGGAAAATCTCTAGCA                                        9719

H1A1.UG.85.U455     --..--.----------.....................................-------..-AC-A---A-T.GTGTA-------------                                        9178
H1B.US.90.WEAU160   --..--.----------.....................................-------..-A----------------------------                                        9719
H102_AG.NG.-.IBNG   --..--.-                                                                                                                             9201
H1O.CM.91.MVP5180   TA..G-......----                                                                                                                     9793
CPZ.CM.-.CAM3       --..--.----------.....................................------A.CTA--A--A..GTA-GT-----------                                           9170
CPZ.GA.88.GAB2      --..GT.----------.....................................------..CTAAACATAA.G-A-----------------                                        9146
CPZ.GA.-.CPZGAB     --..--.----------.....................................------TTAAA--A---..TCAAG-A---.---------                                        9811
CPZ.US.85.CPZUS     --..--.----------.....................................------A.CT---AA-A..GTA-GT--------------                                        9781

H2A.GW.-.ALI        A-..TCGG-GTTC-C-TGA..GTAACAAGACCCT...GGTCTGTTAGGACCCTTTCTGCTT..TGGGAA-CGG--GCA--------C------                                       10353
H2A.DE.-.BEN        A-..TCGG-GTTC---TGA..GTAACAAGACCCT...GGTCTGTTAGGACCCTT---GCTT..TGGGAATCCA--GCA--------C------                                       10359
H2B.CI.-.EHO        A-..TCGG-G......-TC..CACTAGAAACCCT...GGTCTGTTAGGACCCCTTCTGCTT..TGGGAA-CCA--GCA--------C------                                       10242

MAC.US.-.239        AAC.TCGG-..-CTCAATA..ATAAGAAGACCCT...GGTCTGTTAGGACCCTTTCTGCTT..TGGGAA-CCG-AGCA--------C------                                       10279

STM.US. .STM        AAC.TCGG .. CTCAA...........GACCCT...GGTCTGTTAGGACCCTT.....T TG                                                                      9892

SAB.SN.-.SAB1C      .........TACT-AG                                                                                                                    10009

TAN.UG.-.TAN1       -...--.-CCTC-T-A-TG..G                                                                                                               9752

VER.KE.-.AGM155     -...-GAAGTTCCT-A-TG..G                                                                                                               9758
VER.KE.-.9063       -...--C-GTTCCT-A-TG..G                                                                                                               9779
VER.DE.-.AGM3       -G..--GACCCT---GGAA..T................................-AACC-T..GGAGAAGT                                                              9294

GRV.ET.-.GRI_677    -GTG--......................................CCTCTCTTACTGGGTT-..T-C-G--CC---GTG---G--A---C----                                        9623

DRL.-.-.FAO         TGGAG-T-CCTCAGA-TAGGTGAGAGCTATCCTGAGCTTTAGTGAGAGTAAAGAAAA.AT-TC-AGCAG                                                                9732

RCM.GA.-.GAB1       -GTAGGGA-CCCTCA..GATTCTTGTGGCAGAAGAGCCTTGGGCTAAGAA.AATTC-CT--CAGT                                                                    9465
RCM.NG.-.NG411      -GTTGGGA-CCCTCA..GATATTTGTGGCAGAAGTACTGAAGGCTAAGAAAAAATC-CA--CAG                                                                     9557

MND-2.-.-.5440      CGGAG-T-CCTCAGAT-TGTGGCAGAGATTTGATATCTA..GTGAGAGTAGAGAAAA-AT-TC-AGCAGT-G-GCCCGAAC-GGGACT-GA--AGGGTTCAGGTCGCACCCACCTGTAAGGGAC         9703
LST.KE.-.lho7       ............TGGTTCAGTGATCTCTCACTAGAGAGATTGGAGCCTTGTGAT-CGG---AGGGC--CCAG                                                             9957

SUN.GA.98.L14       --GTTCC-GT...............GTTCTCTCT...TTCTCCT.TCTAAACCCTGTTCGACTG--C-C--CT--G-A-C--TTA--GGCCGCCTAGTGATCCGGGGCTGACGGCTAGCA            10006


